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RESUMEN 

 

 
El objetivo del presente estudio fue estimar las frecuencias de polimorfismos de genes 

de importancia económica en ovinos de la raza Dorper de registro en el estado de 

Chiapas. Se realizó la toma de muestras de sangre en Frontera Comalapa. Se utilizaron 

84 ovinos de pelo de raza Dorper de registro, a los que se les realizó una amplificación 

por PCR y RFLP para los genes B-lactoglobulina y prolactina. Se estimó el equilibrio de 

Hardy-Weinberg para las frecuencias genotípicas y las frecuencias alélicas, se compararon 

mediante la prueba de Chi Cuadrada. Como resultado el gen β-lactoglobulina (BLG) 

presentó genotipos AA (0.038) y BB (0.608), el alelo B presentó una frecuencia alélica 

de 78.48 % y alelo A del 21.5%; el gen prolactina (PRL) mostró genotipos homocigoto y 

heterocigoto, AA (51.3%), AB (13.8%) y BB (35.0%), la frecuencia alélica de 58.1 % para 

el alelo A y 41.8 % para el alelo B. Para el gen B-lactoglobulina la prueba X2 de Pearson 

indicó que los genes de ovinos de la raza Dorper se encuentran en equilibrio, ya que no 

se encontró una relación estadística significativa entre los datos observados, por lo que 

la población se encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg. Para el gen PRL hay presencia 

del genotipo AA con una mayor proporción del alelo A, en borregas reproductoras se 

encontró tres genotipos AA, AB y BB, donde existe diferencia significativa entre los datos 

observados y los calculados, por lo que la población no se encuentra en equilibrio Hardy-

Weinberg. 

 
 

Palabras clave: β-lactoglobulina, Prolactina, Polimorfismo, Ovinos, Leche  
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ABSTRACT 
 

The objective of the present study was to estimate the frequencies of polymorphisms 

of genes of economic importance in sheep of the Dorper breed registered in the state 

of Chiapas. Sampling was carried out in Frontera Comalapa. 84 Dorper breed hair 

sheep were used for registration, PCR and RFLP amplification was carried out for the 

B-lactoglobulin and prolactin genes. The Hardy-Weinberg equilibrium was estimated 

for genotype frequencies and allele frequencies, they were compared using the Chi 

Square test. As a result, the β-lactoglobulin gene (BLG) presented genotypes AA 

(0.038) and BB (0.608), the allele B 78.48% and allele A presented an allele frequency 

of 21.5%, the prolactin gene (PRL) showed homozygous and heterozygous genotypes, 

AA (51.3%), AB (13.8%) and BB (35.0%), allele frequency of 58.1 for allele A and 41.8 

for allele B. For B-lactoglobulin gene Pearson's X2 test indicated that the Dorper breed 

sheep genes are in equilibrium, since no significant statistical relationship was found 

between the observed data, so the population is in Hardy-Weinberg equilibrium. For 

the PRL gene there is the presence of the AA genotype with a higher proportion of the 

A allele, in reproductive ewes three genotypes AA, AB and BB were found, where there 

is a significant difference between the observed and calculated data, so the population 

is not found in Hardy-Weinberg equilibrium. 

 

Keywords: β-lactoglobulin, Prolactin, Polymorphism, Sheep, Milk 
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1. INTRODUCCIÓN 
 

La ovinocultura en México representa una importancia económica por la alta demanda 

anual de carne. Durante el 2018 se estimó que la población ovina fue de 304,111 

cabezas, la cual permitió producir 62,938 t de carne en canal (SIAP,  2020). En México 

no se tiene un abasto de carne por la alta demanda, esto se debe al consumo de 

platillos tradicionales como la barbacoa; las importaciones de carne se han mantenido 

elevadas en los últimos años entre 43.5 a 50% del consumo nacional, lo que significa 

que menos de 50 mil toneladas de las 100 mil que se consumen actualmente en 

nuestro país es importada (Bobadilla-Soto et al., 2015), principalmente de Australia, 

Nueva Zelanda Canadá y Estados Unidos (Mondragón et al., 2010; Bobadilla-Soto y 

Perea-Peña., 2017).  

 

Para lograr la autosuficiencia de carne ovina, en el sur de México se ha recurrido a 

sistemas de producción semi intensivos utilizando ovinos de raza de pelo, ya que 

representan buena rusticidad, resistencia a parasitosis y prolificidad. El estado de 

Chiapas ocupa el décimo lugar, con una producción de ovinos a nivel nacional de 

1,701.58 t y una producción de carne en canal de 1,728 t (SIAP, 2020). En el estado, 

los productores tienen sistemas de producción semi intensivos, destinados para pie de 

cría, ya sea de sementales o hembras de remplazo para repoblar o corderos para la 

engorda.  La mayor parte de estos animales son ovinos de pelo, poseen características 

económicamente importantes y contribuyen a la eficiencia productiva de los hatos 

(Álvarez, et all, 2017).   

 

Los criadores realizan esfuerzos para mejorar el rendimiento de la producción 

mediante la selección por observaciones fenotípicas, para aumentar ciertos rasgos en 

las próximas decendencias, y así tener crías con mejores características de 

producción. El crecimiento de los corderos durante su primera fase de vida depende 

exclusivamente de la producción láctea de la madre, para su alimentación, esto 

constituye una fuente de mayor crecimiento durante las primeras semanas de vida,  

puesto que los factores postnatales representan el 75% de influencia materna en el 

peso al destete, esto se debe principalmente a la leche de la madre, debido a que  
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existe una correlación significativa (entre 0.5 y 0.9) entre la producción de leche de la 

madre y la ganancia de peso del cordero, los cuales son destinados para la producción 

de carne mediante la engorda de corderos (Álvarez-Rodríguez, et all, 2017). 

  

El potencial genético de un animal, está en función de un gen, para mejorarlo se deben 

incrementar las frecuencias de aquellos genes relacionados con las características de 

interés.  Debido a que existen limitaciones, se tiene la necesidad utilizar marcadores 

de ADN y otras herramientas genómicas. En el ganado lechero, se han investigado 

varios genes por sus relaciones con la producción de leche.  Los polimorfismos de la 

proteína de la leche son de gran importancia en la industria láctea y en los programas 

de cría, debido a su asociación con los componentes de la leche y su uso potencial en 

programas de selección, estos genes son una prioridad para el mejoramiento genético 

en la producción de leche.  

 

Se ha reportado que la selección de hembras con mayor aptitud materna es una 

prioridad en los programas de mejoramiento genético, no solamente por lo que se refiere 

a la producción de leche como tal, sino también por los componentes de ésta (Álvarez-

Rodríguez, et all, 2017). Existen estudios en donde estas asociaciones ya se han 

probado en borregas lecheras, pero no en ovinos de pelo, si sus asociaciones con la 

producción de leche pudieran probarse, podrían proporcionar las herramientas 

necesarias para programas de cría más eficientes, al proporcionar información adicional 

para identificar individuos genéticamente superiores. Estos individuos podrían 

identificarse a temprana edad de vida, lo que lleva a intervalos de generación más cortos 

y mayores tasas de progreso genético. 

 

Por ello, se busca seleccionar aquellos animales que presenten características 

polimórficas en genes que ayudarán a tener un mayor rendimiento lechero, y así 

aumentar la producción láctea, de esta manera formar grupos de ovinos con este pool 

genético. Los ovinos de pelo por tener una excelente prolificidad presentan partos con   

dos a más corderos al nacimiento, generalmente en borregas de segundo parto, muchas 

veces estas borregas no pueden satisfacer las necesidades nutricionales de los 

corderos por la poca producción láctea, en muchas ocasiones no llegan a tener un buen 
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peso al destete, cuando se presentan partos múltiples una de las crías será más débil 

que la otra y en ocasiones tiende a morir por poca cantidad de leche, esto ocasiona 

pérdidas económicas al productor. Se busca seleccionar aquellos animales que 

presenten polimorfismos en el gen Beta-lactoglobulina y prolactina, estos genes son los 

encargados de tener una mayor producción láctea, ya que el gen de beta-lactoglobulina 

(β-LG) se sintetiza por las células secretoras de la glándula mamaria, se encuentra en 

el cromosoma ovino 3 y el exón número 2, con un supuesto locus de rasgos cuantitativos 

(QTL) para el rendimiento y la composición de la leche. Las variantes genéticas A y B, 

han demostrado el efecto polimórfico en los componentes de la leche, incluido el 

rendimiento, el contenido de proteínas, grasas y lactosa. La prolactina, (PRL), es una 

hormona lactogénica, interviene en el desarrollo de la glándula mamaria y la secreción 

de leche; su agotamiento en ovejas provoca una reducción severa en la producción de 

leche, es la principal responsable de la síntesis de grasas, proteínas y todos los demás 

componentes principales de la leche.  

 

1.1 Objetivo general  

Estimar las frecuencias de polimorfismos de genes de importancia económica en ovinos 

de la raza Dorper de registro en el estado de Chiapas. 

 

1.1.2 Objetivos específicos 

 

a) Estimar la frecuencia del polimorfismo del gen Beta-lactoglobulina en ovinos de la raza 
Dorper de registro en el estado de Chiapas. 
 

b) Estimar la frecuencia del polimorfismo del gen prolactina en ovinos de la raza Dorper 
de registro en el estado de Chiapas. 

  

 

1.2 Hipótesis a) La frecuencia de los genotipos mutados del gen B-lactoglobulina y 

prolactina son bajos en ovinos de la raza Dorper de registro en el estado de Chiapas. 

  



4 
 

2. REVISIÓN DE LITERATURA 
 

2.1 Producción mundial, nacional y estatal de ovinos  

 
La población de ovinos en el ámbito mundial se estima en 1,052 millones, de los cuales 

el 73.02% (768.1 millones de cabezas) se concentra principalmente en los países de 

Australia, China, Nueva Zelanda, Irán, India y Argentina, entre otros. México aporta el 

0.66%, situándose así en uno de los últimos lugares de contribución para la producción 

mundial de carne, esto afirma el potencial desperdiciado del sector pecuario. El resto 

de la producción mundial está distribuido en los demás pases del mundo, con un 

26.98% de la producción (283.9 millones de cabezas); con base en los últimos 

reportes, se registró un crecimiento anual del 2 % en el inventario ovino (FAOSTAT, 

2017). 

Además, es importante resaltar que en México se han logrado reducir las 

importaciones en un 74%, al pasar de las 8 mil toneladas de carne en el año 2001, a 

10 mil 379 en el año 2017, ocasionado por la demanda de consumo, como se muestra 

en la figura 1, lo que la posiciona como una actividad productiva y generadora tanto de 

ingresos como de empleos.  

 

A nivel nacional, los últimos 3 años se ha observado que la población ovina tiene un 

bajo o casi nulo incremento, con tendencias variables en la producción de carne en 

canal, lo que provoca que el valor de la producción de carne de ovino vaya en aumento, 

lo que conlleva nuevamente a importaciones, por tal motivo no existe un equilibrio que 

permita cubrir la demanda nacional (Escobar-Chaparro, 2019).1 

De un inventario nacional de 163,294 cabezas de ovinos en 2009 pasaron a 111,577 

en 2019, de acuerdo a las principales características de la estadística de sacrificio de 

ganado ovino (INEGI, 2019). Mientras otros reportes nacionales que abarcan más 

datos estatales de la población indican que, en México, el número de ovinos ha 

aumentado aproximadamente en 20 % durante los últimos diez años, sin embargo, no 

ha sido suficiente para satisfacer la demanda nacional de cordero (SIAP-SADER, 

2019). 

                                                           
1 FAOSTAT: Organización de las Naciones Unidas para la Alimentación y la Agricultura. 
2 INEGI: Instituto Nacional de Estadística y Geografía 
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Figura 1. Producción y precio nacional de carne en canal de ovinos. Fuente: INEGI, FAO Y OCDE. Estadística de 

sacrificio de ganado en rastros municipales y consumo de carne de ovino (2019) 

Chiapas, ocupa a nivel nacional el décimo lugar, con una producción de 306,348 

cabezas de ovinos y 146 ton de carne en canal, sin embargo, es necesario impulsar el 

desarrollo de la ovinocultura, para ello, es fundamental el uso de biotecnología tanto 

reproductiva, productiva y molecular en las unidades de producción ovina que integran 

el eslabón primario de la cadena, para aumentar la producción a nivel estatal,  y se 

puedan exportar animales al centro del país (SIAP, 2020).  Los datos anteriores 

reflejan una baja eficiencia, así como la limitada adopción de innovación que permiten 

una mejora en los sistemas de explotación de ovinos de carne en la región, por tal 

motivo la ovinocultura es una preocupación de impacto mayor, que evidencia el 

incremento en la demanda y el decremento en la población de ovinos en la última 

década.  
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2.2 Situación actual en la producción de ovinos en México 

En México, la ovinocultura se encuentra a cargo de productores que están ubicados 

en las zonas más marginadas, de bajos recursos y acceso limitado al uso de nuevas 

tecnologías, lo que provoca que aún no se logre satisfacer la demanda de carne de 

esa especie, esta actividad es una acción prometedora que cuenta con potencial de 

productividad y distribución. El producto más relevante en la ovinocultura es la 

producción de carne destinada al consumo humano. La carne ovina constituye una 

muy importante proporción de la dieta cárnica en México (Zervas y Tsiplakou, 2011). 

 

La falta de inversión en el sector se debe a que, se invierte de manera preferente en 

sistemas con mayor productividad (avícolas, bovinos y porcinos) en términos de 

infraestructura, servicios tecnológicos, investigación, procesos de comercialización, 

mercadeo y legislación (Lebbie, 2004). A pesar de ello, se ha buscado desde hace 

muchos años impulsar este sector que ofrece muchos beneficios para las familias que 

se dedican a dicha actividad, la producción de ovinos se ha adaptado a las áreas 

tropicales mexicanas debido a las fuentes disponibles de agua y tierra para el pasto y 

el cultivo de plantas leguminosas adecuadas para alimentar a estos animales 

(Hernández et al., 2016.). 

Los ovinos de pelo son animales con un genotipo que tiene potencial para la 

producción de corderos en las regiones tropicales (Herrera et al., 2008). Las razas de 

pelo se utilizan en el trópico por su rusticidad, fertilidad y adaptación al clima (Chay et 

al., 2011). En los últimos años, en las regiones tropicales se ha visto reflejada la 

predominancia de las razas para la producción de carne como Pelibuey, Black Belly,  

 

Dorper y Katahdin (Chay-Canul et al., 2019). La cría de ovinos en las regiones 

tropicales es una alternativa ganadera con alto potencial de desarrollo (Morales et al., 

2004), originado por una aceptación creciente por parte de los consumidores, quienes 

gradualmente incluyen la carne ovina en su dieta, con un consumo per cápita de 1.1 

kg de carne ovina (SIAP, 2019). 
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2.3 Asociación de la biología molecular en ovinos  

 

Los ovinos, son una de las especies domésticas más importantes a nivel mundial, 

debido al potencial productivo y reproductivo que poseen. En este sentido, identificar 

los mejores animales para características productivas de interés económico, es el 

objetivo principal en los programas de selección y mejoramiento genético de los 

rebaños. Sin embargo, en la mayoría de los países de América Latina, la selección de 

los animales no es eficiente, debido a la elección subjetiva de los mismos y a la 

naturaleza compleja de estas características, ya que, al ser de carácter cuantitativo, 

su expresión involucra la interacción de múltiples genes con el ambiente. En la 

actualidad, gracias a los avances en las tecnologías de nueva secuenciación, 

genotipado y análisis de asociación genómica, se han podido identificar numerosas 

variaciones en el ADN de los animales, principalmente polimorfismos de nucleótido 

simple (SNP), que pueden encontrarse en genes que afectan la expresión de rasgos 

económicos de interés (López y Álvarez, 2020).  

 

2.4 El uso de marcadores moleculares en selección animal  

En la actualidad se han desarrollado varias técnicas moleculares para el estudio de los 

genes en los humanos, animales, plantas, bacterias y virus, lo que ha impulsado el 

desarrollo de nuevos estudios, como la secuenciación completa del genoma humano 

por medio de la genómica (nueva disciplina) y todas las áreas de la genética tales 

como la genética mendeliana, citogenética, genética molecular, genética de 

poblaciones y genética cuantitativa (Cañon, 2006; Pineda, 2017).  

 

Los caracteres rendimiento lechero, peso a una edad determinada, rendimiento de la 

canal, entre otros, son variables cuantitativas que relacionan el factor ambiente con 

varios genes, pueden ser medidos por medio de herramientas moleculares y 

estadísticas. La mayoría de los rasgos económicamente importantes en los animales 

están determinados por la acción de múltiples factores genéticos y del medio ambiente. 

El desarrollo de técnicas moleculares ha generado métodos para la identificación de 

marcadores de ADN (Cañon, 2006; Pineda, 2017).  
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Los genes se encuentran contenidos en el genoma y este a su vez tiene secuencias 

codificadoras (exones) y no codificantes (intrones), que sirven para la regulación de la 

expresión génica y a su vez, pueden ser utilizadas como marcadores (FAO, 2010). 

Estos marcadores han sido empleados para localizar regiones del genoma ligadas con 

loci con efecto sobre rasgos productivos, cuando se conoce el gen, los marcadores y 

la correlación de estos con una característica productiva se obtiene los QTL 

(Quantitative Trait Loci) (Dehnavi et al., 2012). Los que son también llamados Loci de 

Rasgos Cuantitativos (QTL, del término en inglés Quantitative Trait Loci) (Serradilla, 

2002; Vázquez, 2006). De ahí que, con los QTL se pueden seleccionar animales que 

porten ciertas características de interés zootécnicas y realizar selección asistida por 

marcadores (SAM) (Dekkers, 2004). El efecto de los QTL en varios casos es gracias a 

la asociación de los genes candidatos con el fenotipo de interés (Cañon, 2006). Las 

variaciones en el ADN son mutaciones resultantes de la sustitución de un solo 

nucleótido (polimorfismos de nucleótidos simples − SNP), que pueden conducir a 

ganancias o pérdidas de eficiencia metabólica o adquirir una nueva función. Los SNPs 

se encuentran en los intrones, no afectan directamente el fenotipo del individuo, pero 

en algunas ocasiones las mutaciones pueden intervenir en la expresión génica, 

produciendo cambios en su estructura proteica. También sirven para encontrar 

variaciones genéticas funcionales (FAO, 2010). 

 

Las técnicas moleculares, pueden permitir ubicar genes mayores responsables de una 

parte importante de la variabilidad genética de algunos rasgos. En animales, los 

genotipos tanto de hembras como de machos para estos QTL, pueden ser fácilmente 

identificados desde edades tempranas (Vázquez, 2006). los marcadores moleculares 

son secuencias de ADN en los que se pueden identificar polimorfismos de un solo 

locus o múltiples. La información de los marcadores puede permitir en ciertas 

condiciones, incrementar las tasas de respuesta a la selección, permitiendo una 

selección más temprana e incrementando su precisión (Pineda-Prasca, 2017). 
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Para el uso de los marcadores moleculares se realizan con diferentes técnicas como 

Amplificación aleatoria de ADN polimórfico (RAPD), Polimorfismos por Ampliación de 

la Longitud del Fragmento (AFLPs), Polimorfismo Longitudinal de Fragmentos de 

Restricción (RFLPs). El uso de estas técnicas ha sido propuesto y utilizado para 

incrementar el valor genético anual en poblaciones animales y se ha denominado 

Selección Asistida por Marcadores (MAS, del término en inglés Marker assisted 

selection) (Dekkers y Hospital, 2002; Vázques, 2006). 

 

2.5 Polimorfismo genético de las proteínas de la leche en ovinos  

 

La leche, aporta cerca del 30% de las proteínas consumidas para la alimentación 

humana, por ello, la lactancia ha sido objeto de diversos estudios en genética, 

fisiología, nutrición y patología, que en su conjunto tienden a aumentar la producción 

y calidad de la leche, poniendo especial énfasis a los contenidos de grasa y proteína.  

El polimorfismo de las proteínas de la leche ha sido extensamente investigado por más 

de cuarenta años en humanos y en las tres principales especies domésticas de 

rumiantes: bovinos, ovinos y caprinos, llegando a identificarse un gran número de 

variantes (Serradilla, 2002). La selección de animales para la reproducción se ha 

basado, en la mayoría de los casos, en la evaluación de rasgos cuantitativos. Con una 

frecuencia creciente se desarrollan estudios en proteínas polimórficas y los genes que 

codifican para estas, con el fin de identificar las relaciones que se establecen entre 

estos genes y diferentes rasgos productivos en animales domésticos. Desde el punto 

de vista económico, esta táctica ha sido importante, pues permitió incrementar la 

eficiencia de la selección y, con esto, la productividad de los rebaños (Vidovic et al., 

2013). 

 

Los estudios sobre la influencia de las variantes génicas de las proteínas lácteas y los 

polimorfismos genéticos de la BLG y PRL en la producción de leche, han tenido un 

significativo avance (Adamczyk et al., 2015). El gen Beta lactoglobulina es una proteína 

en la producción de leche, se encuentra en el cromosoma 3 en ovejas. Este gen se 

expresa en la glándula mamaria de una manera específica de tejido durante el 

embarazo y la lactancia. El gen de la β-lactoglobulina es altamente polimórfico en 

rumiantes: en ovinos se conocen 3 variantes polimórficas de esta proteína, las 
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variantes A y B son las más frecuentes y comúnmente relacionadas, con diferencias 

en el rendimiento y la calidad de la proteína de la leche (Yang et al., 2012). También 

existe una variante nueva y rara indicada como C, que es un subtipo de la variante A, 

con un único intercambio de aminoácidos en la posición 148 (Adenina y Guanina). Se 

ha encontrado en pocos animales de la raza: Merinoland, Lacha, Carranzana, Span-

Merino, ish Merino, white Merino y negro (Ramos et al., 2009). 

  

En el sur de México se busca tener borregas que lleguen a producir la cantidad 

suficiente de leche, ya que cuando tienen partos múltiples no producen la cantidad 

necesaria de leche para que puedan criar dos o más corderos, ya que uno de ellos no 

desarrollará lo suficiente, esto ocasionará que no llegue a un buen peso al destete, 

este es un gen que se asocia con características de importancia económica, por ello 

se busca seleccionar estos animales que presenten polimorfismo en este gen. El gen 

Prolactina interviene en el crecimiento y desarrollo de la glándula mamaria, 

lactogénesis o síntesis de la leche, y la lactogénesis o proceso funcional de la 

secreción láctea (Pérez, 2019). 

 

Por tanto, es necesario disponer de información en profundidad sobre los 

polimorfismos genéticos de las proteínas de la leche en las especies ovina, y tener en 

cuenta también la gran biodiversidad genética de las razas ovinas. Gracias a estudios 

recientes a nivel genómico en ovinos se ha hecho posible predecir su valor genético, 

en particular el potencial para transmitir caracteres deseados en su descendencia, 

inclusive caracteres difíciles a evaluar o poco heredables, por lo que los marcadores 

han ayudado en el estudio de la información y funcionan como señaladores de 

diferentes regiones del genoma. 
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2.6 Genes de importancia económica en ovinos  

 

Los ovinos de pelo en el trópico se encuentran adaptados al ambiente, estos ovinos 

muestran un alto potencial genético, expresan características adaptativas de gran 

importancia económica cómo tolerancia al calor y humedad, así como resistencia a 

ciertas enfermedades, mejores rendimientos en canal y mejor eficiencia alimenticia, lo 

que aumenta su valor cómo recurso genético; se caracterizan por su habilidad para 

reproducirse, longevidad, rusticidad y por su capacidad para aprovechar forrajes 

toscos y de escaso valor nutritivo (Cuetia et al., 2011). 

Las características de importancia económica en las especies de producción animal 

son en su mayoría cuantitativas, y aunque su herencia no riñe con las leyes descritas 

por Mendel, su expresión depende de la interacción de muchos pares de genes que 

tienen efecto sobre la característica en diferentes proporciones. Si bien todas las 

características cuantitativas dependen de muchos genes, en el ganado ovino no se 

conoce con exactitud cuántos y cuáles genes están involucrados directamente en cada 

una de las características de importancia económica (Echeverri et al., 2011).  

 
En los últimos años se han desarrollado programas de mejoramiento genético, 

orientados principalmente en criterios de producción: cantidad y calidad en la 

producción de carne y calidad en canal, como también en la producción de leche. 

Algunos de los genes de mayor importancia para la producción, calidad y cantidad de 

leche son beta lactoglobulina y prolactina, por presentar variantes alélicas que se 

asocian con caracteres productivos de cantidad de leche (Echeverri et al., 2011). 
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2.7 Gen beta lactoglobulina  

Es la principal proteína de suero en la leche en rumiantes, representa entre 60 y 65% 

de la proteína total en el suero de leche, esta proteína se encuentra en la leche de 

yeguas y cerdas, las especies que carecen de esta proteína en la leche es el ser 

humano, roedores, conejos y camellos (Pérez y Calvo, 1995). Contiene 162 

aminoácidos, representa aproximadamente el 75 % de la fracción de albúmina codificada por 

el gen BLG (Gras et al., 2016). Esta proteína se sintetiza en las glándulas mamarias 

durante la gestación y las etapas de lactancia (Selvaggi, et al., 2015). 

El locus del gen de la β-lactoglobulina en ovejas se localiza en el cromosoma 3, su 

función biológica, participa en el transporte de vitamina de retinol y ácidos grasos y 

otros compuestos de moléculas bajas. Fue la primera proteína en la que se encontró 

polimorfismo; consta de 162 aminoácidos y forma dímeros estables en la leche que 

tienen un peso molecular de 18 kDa por monómero (Kontopidis et al., 2004). 

Los polimorfismos son causados por una mutación que cambia la secuencia de 

nucleótidos del gen, lo que a su vez afecta a la secuencia de aminoácidos de la 

proteína.  El polimorfismo genético de ovino β- LG está determinado por tres alelos: A, 

B, y C. El Alelo A y B están presentes en casi todas las razas investigadas, mientras 

que el alelo C es bastante raro y se limita a algunas razas específicas 

(Wieczorek et al., 2015). Estudios previos han indicado que esta proteína es 

polimórfica y presenta una mutación puntual en la posición 20 del exón, la cual origina 

el cambio de una tirosina por una histidina y a su vez genera las variantes A y B 

(Georgescu et al., 2011). El alelo A difiere de la variante B en la secuencia de 

aminoácidos en la posición 20 (Tyr→His) (Selvaggi, Laudadio y Tufarelli, 2015). En 

muchos casos, se demostró que la diversidad determinada genéticamente de este gen, 

así como su polimorfismo está asociado con el rendimiento de la leche y los 

componentes, teniendo en cuenta que el gen BLG en las razas de ovejas es un gen 

candidato para la producción de leche, puede considerarse como marcadores de loci 

de rasgos cuantitativos (QTL) en términos de rasgos lácteos y, por tanto, pueden 

utilizarse en programas de selección. La cuestión del polimorfismo no se ha estudiado 

adecuadamente entre las razas de ovinos de pelo en el trópico, esto a su vez, ha 

generado un interés sustancial en las aplicaciones prácticas de los marcadores 

genéticos en los programas de selección genética (Gencheva , 2020). 
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2.8 Gen prolactina  

 

Es una hormona lactogénica, sintetizada por las células lactotropas de la hipófisis 

anterior, que estimula el desarrollo de la glándula mamaria, fomenta el desarrollo de 

los conductos galactóforos, y la producción de leche (Guyton y Hall, 1996). Es una 

proteína globular de una sola cadena de 99 aminoácidos y tres puentes disulfuro 

intramoleculares. La estructura secundaria se caracteriza por la presencia de cuatro 

hélices α. En su formación están implicados aproximadamente la mitad de sus 

aminoácidos (Morán-Pérez, 2015). La estructura terciaria, globular, expone dos sitios 

de unión al receptor. La forma principal de la prolactina, sintetizada en la hipófisis, tiene 

un peso molecular de unos 23 kDa (Blanco et al., 2012).  

 

Esta hormona se ha asociado con más de 300 funciones biológicas implicadas en 

reproducción, osmorregulación, desarrollo y crecimiento, metabolismo de 

carbohidratos y lípidos e inmunorregulación (Mathey et al., 2009; Blanco-Favela et al., 

2012). Su principal interés productivo en los rumiantes es estimular la secreción de 

leche, una buena evidencia ha demostrado que la PRL es galactopoyética y aumenta 

la ingesta de alimento para proporcionar los nutrientes necesarios para apoyar la 

lactancia (Lacasse y Ollier, 2015). El gen PRL se encuentra en el cromosoma 20 de los 

ovinos, en una región donde se identificó un supuesto locus de caracteres cuantitativos 

(QTL por sus siglas en inglés) de la leche, producción de proteína y porcentaje de grasa 

(Gutiérrez et al., 2009). En ovinos, la concentración de esta hormona se eleva 

constantemente desde la quinta semana de preñez, hasta alcanzar una concentración 

de 10 a 20 veces su valor inicial, en el momento del nacimiento. Sin embargo, la 

glándula mamaria no segrega leche, debido a los efectos inhibidores de los estrógenos 

y la progesterona. Inmediatamente después de que nace el cordero, la secreción de 

estrógeno y progesterona por la placenta (al desaparecer esta) queda libre la 

prolactina para estimular la producción de leche. Esta producción requiere una 

secreción de apoyo suficiente por parte de las demás hormonas, pero sobre todo de 

la hormona de crecimiento, el cortisol, la hormona paratiroidea y la insulina. Gracias a 

ellas se proporcionan sustratos imprescindibles para la producción de la leche, como 

los ácidos grasos, la glucosa y el calcio.  

 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0022030216309031#bib7
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0022030210006521#bib0025
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Después del nacimiento, el nivel basal de prolactina vuelve a sus niveles normales 

previo al parto en pocas semanas. Sin embargo, cada vez que la borrega amamanta 

se produce un aumento de secreción de prolactina de entre 10 a 20 veces. Esta 

prolactina actúa sobre la glándula de forma que mantiene su producción de leche para 

los siguientes periodos de lactancia. La prolactina juega un papel importante en la 

producción de leche, su agotamiento en borregas provoca una reducción severa de la 

secreción de leche  (Knight, 2001). La glándula pierde su capacidad de producir leche 

en una semana.  lo que sugiere que la PRL es un gen candidato funcional que podría 

contribuir a las variaciones en el rendimiento de la leche, por lo tanto, PRL también 

podría usarse como un gen marcador posicional asociado con la producción de leche 

y los rasgos de composición (Gutiérrez et al., 2019) 

 

Entre los polimorfismos limitados que se han identificado en el gen PRL ovino, dos 

variantes (A y B) dentro del intrón 2 se han asociado con rasgos relacionados con la 

leche (Ramos et al., 2009; Staiger et al., 2010). Los genotipos de PRL afectaron 

significativamente el rendimiento de la leche y el contenido de grasas y proteínas en 

las ovejas Serrada Estrela (Ramos et al., 2009). Podría usarse como un marcador 

molecular posicional asociado con la producción de leche y las características de 

composición láctea en los programas de mejoramiento, es un gen asociado con la 

producción y composición de la leche (Orford, Tzamaloukas, y Papachristoforou, 

2020). 

  

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/milk-secretion
https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/milk-secretion
https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/milk-secretion
https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/introns
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0022030210006521#bib0050
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0022030210006521#bib0065
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0022030210006521#bib0050
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3. MATERIALES Y MÉTODOS  

 

3.1 Localización del área de estudio  

 

En presente estudio se realizó en el rancho Santa Catarina del municipio de Frontera 

Comalapa, perteneciente a la región de la zona económica mariscal del estado de 

Chiapas, los límites de este municipio, son al norte con el municipio de La Trinitaria, al 

oeste con Chicomuselo, al sur con Bella Vista y Amatenango de la Frontera y al este 

con la República de Guatemala. El clima que se registra en todo el territorio de Frontera 

Comalapa es Cálido subhúmedo con lluvias en verano de 26°C, la temperatura media 

anual registrada en la mayor parte del territorio fluctúa entre los 25°C; la zona sur del 

territorio, ocupada por la Sierra Madre de Chiapas, registra una temperatura media de 

26 a 28°C; la precipitación media anual se encuentra entre los 2,000 y los 1,000 mm. 

 

La vegetación del municipio es diversa; la mayoría de la superficie es dedicada a la 

agricultura de temporal, que constituye una de las principales actividades económicas; 

dos sectores ubicados al norte se encuentran cubiertos por pastizales, mientras que, 

al sur del municipio, en las montañas, se encuentra un bosque templado (INEGI, 2020). 

3.2 Selección de ovinos  

 

 

Figura 2. Localización del aérea de estudio, rancho Santa Catarina, Frontera Comalapa, Chiapas 
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Para esta investigación, se recurrió a la base de datos de la asociación ganadera local 

de criadores de ovinos de razas puras, ubicada en Tuxtla Gutiérrez; el criterio de 

selección para la unidad de producción fue que contara con registros tanto productivos, 

reproductivos, genéticos y sanitarios; de los 33 ranchos pertenecientes a dicha 

asociación, el rancho Santa Catarina, ubicado en Frontera Comalapa, fue el único que 

contaba con todos los registros para su selección.  

 

3.3 Tamaño de muestra  

 

Se utilizaron 84 ovinos de pelo de raza Dorper, los cuales se identificaron con base en 

los registros de la unidad de producción pecuaria: productivos, reproductivos, 

genéticos y sanitarios. 

 

3.4 Extracción de muestras sanguíneas   

 

Esta se realizó mediante la metodología descrita por Fonte et al. (2008), la cual 

consistió en extraer 10 mL de sangre de la vena yugular del ovino, con un tubo 

Vacutainer con anticoagulante EDTA, se etiquetó previamente y se almacenó en 

neveras con hielo, para ser transportadas al laboratorio de biología molecular de la 

Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia, Campus ll de la Universidad Autónoma 

de Chiapas, para realizar el análisis correspondiente.   
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3.5 Extracción de ADN sanguíneo de ovinos  

 

Se utilizó el Kit de extracción de ADN sanguíneo Quick-gDNATM (MiniPrep Nº D3006), 

de acuerdo con las instrucciones del fabricante. Inicialmente, en un tubo para 

microcentrífuga, se agregaron 400 µl de buffer de lisis genómico, se adicionaron 100 

µl de sangre de ovino (4:1) y se mezclaron por 10 s en vórtex. Se dejó reposar a 

temperatura ambiente para la posterior ruptura celular, posteriormente, la mezcla se 

colocó en una columna ensamblada dentro de un tubo de colección, se centrifugó a 

10,000 g por 1 min y se descartó el líquido filtrado. La columna se colocó en un tubo 

nuevo, se adicionaron 200 µl de buffer de prelavado de ADN y se centrifugó a 10,000 

g por 1 min. Después, se adicionaron 500 µl de buffer de lavado de ADNg y se 

centrifugó a 10,000 g por 1 min posteriormente se colocó en un nuevo tubo de 

microcentrífuga y se añadieron 50 µl de buffer de elución, se incubó por 5 min a 

temperatura ambiente y se centrifugó a 15,000 g por 30 s Finalmente, el líquido filtrado 

(ADN extraído) se guardó a una temperatura entre 4°C y -20°C. El ADN extraído fue 

almacenado a -20ºC hasta su cuantificación y dilución. La cantidad e integridad del 

ADN total, fue evaluado a un espectrofotómetro NanoDrop 2000TM (Thermo Fisher 

Scientific). 
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3.6 Diseño de secuencias sintéticas 

 

Se realizó una búsqueda en la base de datos NCBI (National Center for Biotechnology 

Information) para localizar los genes asociados a mayor producción de leche en ovinos 

con los genes Beta-Lactoglobulin (ß-lactoglobulina, BLG) y Prolactina (PRL). Para el 

gen PRL con un número de acceso en el Gen Bank; HM234397 y HM234398 para los 

alelos A y B, respectivamente. Los cebadores utilizados y el rango de tamaño de la 

amplificación se presentan en el Cuadro 1.  

 

 
Cuadro 1. Secuencias de cebadores utilizados para la determinación de polimorfismo en 
borregos dorper  

Gene Primer sequence (5`→ 3`) Orientation Amplicon length 

(bp) 

 

ß-lactoglobulina 

 

CAACTCAAGGTCCCTCTCCA 

CTTCAGCTCCACGTACA 

 

Fw 

Rv 

 

120 

 

 

Prolactina 

 

 

 

F (5′-

TCTGCTAAGGGCTCTGCCTA-3 ') 

R (5′-

ACAAGGGAAGCCCAGAAGAT-3') 

 

Fw 

Rv 

 

213 para el alelo A 

190 para el alelo B 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



19 
 

3.7 Amplificación por PCR del gen ß-lactoglobulina 

 

Los microsatélites se amplifican mediante la técnica de la reacción en cadena de la 

polimerasa (PCR). La dilución para el RCP se llevó a cabo mediante la metodología 

descrita por Ruiz (2019) en un volumen total de 25 µl, que contenía 1 µl de ADN 

genómico, 12.5 µl de pcr master mix, 6.5 µl de H2O libre de nucleasas 2.5 µl del primer 

forward y 2.5 µl de primer reverse (Promega, UNIPARTS México). La amplificación por 

RCP se realizó en un termociclador BIO RAD (C1000 Thermal cycler). Para el perfil 

térmico se realizó mediante el protocolo para una amplificación genética descrito por 

Gras (2015), la cual consistió de una etapa de desnaturalización inicial a 95°C durante 

10 minutos, seguido por 30 segundos de desnaturalización de 35 ciclos de 

amplificación a 95°C, hibridación durante 30 segundos a 60°C para BLG, la extensión 

por 30 segundos a 70°C y una etapa de extensión final a 70°C durante 10 minutos.  

 

Los productos de PCR fueron corridos en gel agarosa al 2 % se tiñeron con bromuro 

de etilio en una solución amortiguadora de TAE (Tris-acetato-EDTA), y se corrieron 

en   electroforesis a 60 voltios durante 40 minutos. Los geles fueron observados y 

fotodocumentados bajo luz ultravioleta en un transiluminador. 

 

3.7.1 Polimorfismo de longitud de sitio de fragmento de restricción (RFLP)  

 

El producto RCP amplificado a 120 pb (pares de base) del gen LGB se digirió con la 

endonucleasa de restricción RsaI (Promega Corp., EE.UU.), para realizar el RFLP con 

base en la metodología de Gras et al. (2015) en concentración de 25 μl, durante 3 

horas a 37°C. 

 

3.7.2 Electroforesis 

Se elaboraron geles de agarosa al 2% con un tamaño de 170 mm x 86 mm x 1.2 mm, 

en una solución amortiguadora TAE (Tris-acetato-EDTA) se separó con una tinción de 

bromuro, corrido a 60 voltios durante 45 minutos. Los geles fueron observados y foto 

documentados (Gras et al., 2015). 
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3.8 Amplificación por PCR gen prolactina 

 

La dilución para el RCP se llevó a cabo mediante la metodología descrita por Ruiz-Sesma 

(2019) en un volumen total de 25 µl, que contenía 1 µl de ADN genómico, 12.5 µl de pcr 

master mix, 6.5 µl de H2O libre de nucleasas, 2.5 µl del primer forward PRL-F (5′-

ACCTCTCCTCGGAAATGTTCA-3') y 2.5 µl PRL-R (5′-GGGACACTGAAGGACCAGAA-

3') de Promega, UNIPARTS México. La amplificación por RCP se realizó en un 

termociclador BIO RAD (C1000 Thermal cycler) (Gras et all., 2015). 

 

La amplificación de un método modificado por Orfod et all. (2010), el cual consiste en un 

paso inicial de desnaturalización de 5 minutos a 94 °C, las reacciones de PCR se 

sometieron a 30 ciclos de amplificación, con una amplificación de 94 °C durante 30 s, 

seguido por una hibridación a 56 °C durante 30 s, y la extensión 72 °C durante 30 s, y un 

paso de extensión final durante 5 min a 72 °C. Las bandas claras de alta intensidad del 

tamaño esperado 213 pb para el alelo A y 190 pb para el alelo B.  

 

3.8.1 Electroforesis  

 

Los productos de PCR fueron corridos en gel agarosa al 2 %, teñidos con bromuro de 

etidio en una solución amortiguadora de TAE (Tris-acetato-EDTA), y se corrieron en   

electroforesis a 60 voltios durante 45 minutos. Los tamaños de los alelos se compararon 

con una escalera de ADN de 100 pb, los geles fueron observados en un 

fotodocumentador.  

3.9 Análisis de datos  
 

Para la caracterización genotípica y alélicas del gen B-lactoglobulina y prolactina, se 

determinaron las frecuencias genotípicas AA, AB y BB y alélicas A y B para cada gen. 

Cada muestra fue verificada visualmente con el fin de eliminar falsos positivos. Después 

de asignar el genotipo de cada uno de los animales, se estimó el equilibrio de Hardy-

Weinberg para las frecuencias genotípicas y las frecuencias alélicas, y se compararon 

mediante la prueba de Chi Cuadrada.      
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4 . RESULTADOS  

 

4.1 Polimorfismo del gen β-lactoglobulina 

 

Se trabajó con ovinos de la raza dorper de registro, la frecuencia polimórfica de las 84 

muestras realizadas, del total de la muestra, 5 individuos presentaron problemas para 

la extracción de ADN, por lo que no fueron considerados, quedaron un total de 79 

individuos. En el Cuadro 2 se presentan las frecuencias alélicas y genotípicas 

observadas, así como los valores de significancia (X2 ≤ 0.05) de la prueba de equilibrio 

de Hardy- Weinberg para el locus estudiado.  

 

 

Cuadro  2. Frecuencia polimórfica del gen B-lactoglobulina en ovinos raza dorper de registro 
        en Chiapas 

B-lactoglobulina  GENOTIPOS 
   TOTAL 

  AA AB BB  

n Observado  3 28 48 79 

Frecuencia Genotípica Observada  0.038 0.354 0.608 1.00 

Alelos  A  B  

n Observado  17  62 79 

Frecuencias Alélicas Observadas   0.215  0.7848 1 

Frecuencias genotípicas calculadas 

(Hardy – Weinberg) 

 0.046 0.3378 0.6159 1.000 

n Calculada (Hardy Weinberg)  3.658 26.684 48.658 79.0 

X2 para equilibrio Hardy-Weinberg (X2 (0.05) =3.84) 0.19229 
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En el total de ovinos para el gen β-lactoglobulina (BLG), con base en el Cuadro 2, el 

alelo B representó 78.48 %, mientras que el alelo A presentó una frecuencia alélica de 

21.5%, lo que indicó que existe una homocigosidad. La prueba X2 de Pearson indicó 

que los genes de ovinos de la raza Dorper se encuentran en equilibrio, ya que no se 

encontró diferencia significativa entre los datos observados y los calculados o 

esperados, por lo que la población se encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg. 

 

Para los sementales, la frecuencia polimórfica con el gen BLG se presenta en el 

Cuadro 3, los cuales tienen una homocigosidad, con una frecuencia alélica de 94.4% 

para el alelo B y de 5.6% para el alelo A. Para el equilibrio de Hardy-Weinberg, no se 

encontró diferencia significativa entre los datos observados y los calculados, por lo que 

en esta población de ovinos se encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg. 

 

 

Cuadro 3. Frecuencia polimórfica del gen B-lactoglobulina en ovinos machos raza dorper de registro 
      en Chiapas 

B-lactoglobulina  AA AB BB 
TOTAL 

      

n Observado  0 1 8 9 

Frecuencia Genotípica Observada  0.000 0.111 0.889 1.00 

Alelos  A  B  

N Observado  0.5  8.5 9 

Frecuencias Alélicas Observadas   0.056  0.9444 1 

Frecuencias alélicas calculadas (Hardy 

– Weinberg) 

 0.003 0.1049 0.892 1 

n Calculada (Hardy Weinberg)  0.028 0.944 8.028 9.0 

X2 para equilibrio Hardy-Weinberg (X2 (0.05) =3.84) 0.03114 
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En borregas reproductoras, los resultados del polimorfismo del gen BLG se presentan 

en el Cuadro 4, en las que se encontró una frecuencia genotípica observada de 4.3% 

del genotipo AA, 38.6% del AB y 57.1 % del BB. La frecuencia alélica para este gen 

BLG fue 23.6% para el alelo A y de 76.43% para el alelo B. En la población de hembras 

no se encontró diferencia significativa entre los datos observados y los calculados o 

esperados, por lo que la población se encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg. Lo que 

significa que su genotipo no se ve afectado por la presión de la selección a favor o en 

contra de ella.  

 

Cuadro 4. Frecuencia polimórfica del gen B-lactoglobulina en borregas reproductoras raza dorper de 
     registro en Chiapas 

B-lactoglobulina  AA AB BB 
TOTAL 

      

n Observado  3 27 40 70 

Frecuencia Genotípica Observada  0.043 0.386 0.571 1 

 

Alelos 

 A  B  

N Observado  16.5  53.5 70 

Frecuencias Alélicas Observadas   0.236  0.7643 1 

Frecuencias alélicas calculadas (Hardy – 

Weinberg) 

 0.056 0.3603 0.5841 1.000 

n Calculada (Hardy Weinberg)  3.889 25.221 40.889 70.0 

X2 para equilibrio Hardy-Weinberg (X2 (0.05) =3.84) 0.34810 
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4.2 Polimorfismo del gen Prolactina  

Para la frecuencia polimórfica del gen de prolactina (PRL) del total de 84 ovinos 

muestreados, cuatro muestras presentaron problemas al momento de la extracción, 

quedó el tamaño de muestra de 80 individuos, cuyos resultados se presentan en el 

Cuadro 5. Para el gen de PRL, los ovinos mostraron genotipos homocigoto y 

heterocigoto, con 51.3% para el genotipo AA, 13.8% para el genotipo AB y 35.0% para 

el genotipo BB. La frecuencia alélica del gen PRL fue de 58.1% para el alelo A y 41.8% 

para el alelo B. En el Cuadro 5 se muestra la comparación entre los genotipos 

observados y esperados para la prueba de equilibrio, donde se encontró diferencia 

significativa entre los datos observados y los calculados o esperados, por lo que la 

población no se encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg, debido al bajo valor 

observado para el genotipo AB y una frecuencia genotípica observada para el gen AA 

y BB superior a lo esperado. 

 

Cuadro  5 Frecuencia polimórfica del gen prolactina en ovinos de raza dorper de registro en Chiapas 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Prolactina  AA AB BB 
TOTAL 

      

n Observado  41 11 28 80 

Frecuencia Genotípica Observada  0.513 0.138 0.350 1.00 

Alelos  A  B  

N Observado  46.6  33.5 80 

Frecuencias Alélicas Observadas   0.581  0.4188 1 

Frecuencias alélicas calculadas (Hardy – 

Weinberg) 

 0.338 0.4868 0.1754 1.000 

n Calculada (Hardy Weinberg)  27.028 38.944 14.028 80.0 

X2 para equilibrio Hardy-Weinberg (X2 (0.05) =3.84) 41.189 
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Las frecuencias alélicas para los genotipos del gen PRL en ovinos machos, se 

muestran en el Cuadro 6, en donde 66.7% corresponde al genotipo AA y 33.3% para 

el BB. Los genotipos observados y esperados para los genotipos PRL muestran la 

ausencia del equilibrio de Hardy-Weinberg. Este equilibrio para el gen PRL indica una 

presión de selección a favor del genotipo AA y en contra de los genotipos BB y AB, ya 

que este último genotipo se encuentra ausente. 

 

Cuadro 6. Frecuencia polimórfica del gen prolactina en ovinos machos raza Dorper de         
registro en Chiapas 

Prolactina  AA AB BB 
TOTAL 

      

n Observado  6 0 3 9 

Frecuencia Genotípica Observada  0.667 0.000 0.333 1 

Alelos  A  B  

N Observado  6  3 9 

Frecuencias Alélicas Observadas   0.667  0.3333 1 

Frecuencias alélicas calculadas (Hardy – 

Weinberg) 

 0.4444 0.4444 0.1111 1.000 

n Calculada (Hardy Weinberg)  4.000 4.000 1.000 9.0 

X2 para equilibrio Hardy-Weinberg (X2 (0.05) =3.84) 9.000 
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Para el caso de las borregas reproductoras, la frecuencia del polimorfismo del gen 

prolactina (Cuadro 7) mostraron la presencia de tres genotipos, para el genotipo AA 

fue 49.3 %, para el genotipo AB 15.5% y 35.2% para el genotipo BB. La frecuencia 

alélica para el alelo A es de 57.0% y 42.9% para el alelo B. En la comparación entre 

los genotipos observados y esperados, se detectó diferencia significativa, por lo que la 

población no se encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg; se observa una frecuencia 

genotípica de las borregas reproductoras para el gen AA y BB superior a lo esperado, 

así como un valor observado muy bajo para el genotipo AB. 

 

Cuadro 7. Frecuencia polimórfica del gen prolactina en borregas reproductoras raza dorper 
       de registro en Chiapas 

Prolactina   AA AB BB 
TOTAL 

      

n Observado  35 11 25 71 

Frecuencia Genotípica Observada  0.493 0.155 0.352 1.00 

Alelos  A  B  

N Observado  40.5  30.5 71 

Frecuencias Alélicas Observadas   0.570  0.4296 1 

Frecuencias alélicas calculadas (Hardy 

– Weinberg) 

 0.325 0.4901 0.1845 1.000 

n Calculada (Hardy Weinberg)  23.102 34.796 13.102 71.0 

X2 para equilibrio Hardy-Weinberg (X2 (0.05) =3.84) 33.205 
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5. DISCUSIÓN 

 
Mateescu y Thonney (2010) estudiaron ampliamente una posible relación entre las 

variantes genéticas del gen BLG y las características relacionadas con la leche. En un 

estudio realizado por Staiger et al. (2010) mencionaron que el genotipo BB tiende a 

mostrar una mayor producción de leche, en comparación con los genotipos AA y AB 

en ovinos de la raza Massese y Sarda. Ramos et all. (2009) encontraron resultados 

casi similares para la raza Serra da estrella y merino, con mayor producción de leche 

para los genotipos AB y BB.  

 

En la población del presente estudio con ovinos de la raza Dorper de registro, el gen 

BLG tiene una proporción de 3% del genotipo AA, 28% del AB y 48 % del BB., mismos 

que tienden a mostrar una mayor producción de leche al tener el genotipo BB y AB.  

 

Aunque es muy contradictorio con una investigación que se realizó con ovejas del Valle 

de Belice, el genotipo AA se asoció con una mayor producción de leche (Giaccone et 

al., 2000). Coincidiendo con Nudda et all. (2003) donde los resultados son similares 

con ovinos de la raza sarda; en este caso, los animales portadores de genotipos AA y 

AB tuvieron mayor producción de leche que las ovejas BB; en otra investigación se 

encontró una asociación positiva entre el genotipo AB y los porcentajes de grasa y 

lactosa en la leche de la raza de oveja Zel indígena iraní (Yousefi et all., 2013).   

 

En otro estudio realizado por Araguaren-Méndez et all. (2012) con ovinos de la raza 

pelibuey en Venezuela, la frecuencia genotípica obtenida correspondió a 0.80 para el 

homocigoto AA, 0.20 para el heterocigoto AB y 0.00 para el homocigoto BB, con una 

frecuencia alélica de 0.90 para el alelo A y un 0.10 para el alelo B; el autor mencionó 

que se tuvo un predominio del genotipo AA, el cual ha sido asociado con una mayor 

cantidad de caseína en la leche y por ende mejor propiedad o rendimiento quesero; 

esta raza está orientada a la producción de carne, en este estudio los ovinos machos 

presentan una frecuencia genotípica para el homocigoto AA: 0.00, para el heterocigoto 

AB: 0.111 y para el homocigoto BB: 0.889 y una frecuencia alélica para el alelo A: 
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0.056% y para el alelo B 0.944%; en estas dos razas puede haber discrepancia por la 

genética o por factores demográficos y ambientales.  

 

Staiger et all., (2010) encontraron en borregas reproductoras de la raza Frisia Oriental 

una frecuencia genotípica observada del gen BLG de 0.043 para el genotipo A, 0.386 

del AB y 0.571 del B, así también, reportaron frecuencias alélicas de 0.69 y 0.31 para 

el polimorfismo BLG (alelos A y B), los cuales no son similares al compararlos con los 

datos obtenidos en el presente estudio, con borregas reproductoras de la raza Dorper. 

No se encontró diferencia significativa entre los datos observados y los calculados, por 

lo que la población estudiada en la presente investigación se encuentra en equilibrio 

Hardy-Weinberg, lo que significa que su genotipo no se ve afectado por la presión de 

la selección en favor o en contra de ella. Por otra parte, un estudio realizado por 

Giembra (2012) observó un exceso de genotipos heterocigotos de BLG en ovejas de 

la raza Pag; estos desequilibrios H-W muestran, en la opinión del autor, un valor del 

genotipo AB sobre el de los genotipos AA y BB, debido a una selección empírica. 

 

En lo que respecta al gen PLR, se generaron bandas de PCR simples y limpias de los 

tamaños esperados a partir de animales homocigotos AA y BB. Sin embargo, cuando 

se analizaron animales heterocigotos, además de que los dos alelos se detectaron con 

éxito, apareció una banda adicional AB. Un estudio realizado por Ramos et all. (2009) 

con ovinos de la raza Serra da Estrela y Merino, con el gen PRL el alelo A ocurrió con 

más frecuencia que el alelo B, mientras que en el presente estudio con ovinos raza 

Dorper mostraron genotipos homocigoto y heterocigoto, con 0.513 para el genotipo 

AA, 0.138 para el genotipo AB y 0.350 para el genotipo BB, y una frecuencia alélica 

para el alelo A de 0.581 y 0.418 para el alelo B; esto tiene similitud con lo reportado 

por Ramos et all. (2009). De igual manera Wessels et all., (2004) con ovejas frisias 

orientales de Sajonia, Alemania encontraron que el alelo B era predominante. Por su 

parte, Staiger et all., (2009) reportaron  frecuencias alélicas de 0.13 para el alelo A y 

0.87 para el alelo B, resultados que tienen discrepancia con  la presente investigación; 

estos mismos autores mencionaron en su trabajo que tuvieron un efecto significativo 

en la producción de leche (P<0.01), indicaron que las ovejas que portaban un alelo A 

produjeron 110.6 g más de leche por día que las ovejas sin alelos A, no hubo 
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diferencias estadísticamente significativas en el rendimiento de leche entre las ovejas 

AA y AB o entre las ovejas AB, con relación al promedio de las ovejas AA y BB.  

 

En la presente investigación, las borregas reproductoras Dorper mostraron una 

frecuencia alélica para el gen PRL de 0.570 para el alelo A y 0.429 para el alelo B, en 

donde el alelo A fue superior; esto coincide con un estudio realizado en la república de 

Chipre por Orford et all. (2010) con 40 ovejas Chios y 356 borregas de la raza cola 

gorda de Chipre, en donde las frecuencias alélicas para las ovejas Chios fue A:0.74 y 

B: 0.26, mientras que para las borregas colas gorda de Chipre A: 0.72 y B: 0.29. Por 

su parte, Ramos et all., (2009) mencionaron que el alelo B que lleva la selección puede 

estar asociado con un mayor rendimiento de leche, sin embargo, se requieren estudios 

de asociación que examinen los datos individuales de producción de leche de ambas 

razas criadas bajo el mismo manejo, condiciones nutricionales y ambientales, para 

investigar y confirmar cualquier correlación. Para confirmar si las variantes PRL A y B 

afectan el rendimiento o la composición de la leche, se debe analizar a un gran número 

de individuos de diferentes razas, antes de incluir cualquier alelo ventajoso en los 

programas de selección asistida por marcadores (Staiger et all., 2009). 

  

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/marker-assisted-selection


30 
 

6. CONCLUSIONES 

 

a) En el grupo de ovinos Dorper de la población estudiada, el genotipo del gen BLG más 

frecuente fue BB; el alelo B se presentó en mayor frecuencia en comparación con el 

alelo A. 

 

b) En los sementales estudiados existe una homocigosidad, con una mayor frecuencia 

del alelo B en comparación con el alelo A y también una alta frecuencia del genotipo 

BB. 

 

 
c) Para las borregas reproductoras, el alelo B fue el de mayor presencia, así como una 

mayor frecuencia del genotipo BB. 

 

d) En la población estudiada se encontró mayor proporción del Alelo A y del genotipo AA 

para el gen de PRL.   

 
 

e) Los machos Dorper tienen una mayor presencia del genotipo AA, así también el alelo 

A del gen PRL. 

 

f) En borregas reproductoras, se encontraron los tres genotipos AA, AB y BB para el gen 

PRL, con mayor proporción para el alelo A y para el genotipo AA. 
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