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Ochenta y nueve por ciento (89%) de dieciocho iniciadores porcinos para marcadores microsatélite amplificaron 

productos en DNA de pecaríes de collar: once locifueron polimórficos. Los microsatélites porcinos son una herramienta útil 

para emprender estudios poblacionales del pecarí. La alta.frecuencia de sucesos, sugiere una estrecha relación entre las familias 

Suidae Y Tayassuidae, así misnw hace pensar que la hipótesis de divergencia más reciente, hace 16.8 millones de años puede ser 

posible sobre la de hace 33 millones de años. El presente estudio es un aporte en la caracterización y conocimiento de la relación 

filogenética del Pecarí de Collar colombiano. 
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SUMMARY 

Eighty nine percent (89%) of eighteen porcine microsatellite primers amplified microsatellite products in collared 

pee caries. Eleven loci were polymorphic in peccaries. Po reine microsatellites will clearly be use ful tools far population studies 

of peccaries. The high.success rate suggests a closer relationship between Tayassuidae and Suidae families, more consistent 

with recent estim.ated divergence time between pig and peccary lineages of about 17 million years rather than with estimares 

of about 33 million years. This work is a contribution to the characterization and knowledge of the phylogenetic relation of 

colombian Collared Peccaries. 
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INTRODUCCIÓN. 

Los pecaríes, cerdos e hipopótamos son rnanúferos del 
orden Suiforme. Se estima que las dos primeras familias se 
separaron hace menos de 43.2 millones de años' (Figura No 
1). Estudios de fósiles, indican que los pecaríes se originaron 

en el Eoceno Tardío en el sur oriente de Asia y migraron pos
teriormente al viejo y nuevo mundo24

. Registros fósiles adi

cionales, registran la presencia de los pecaríes Jn el Oligoceno 
y Mioceno de Europa y Plioceno del sur de Africa~. Las tres 

especies de pecaríes vivientes, Catagonus w~gnen, Tay~ssu 
pecarí y Tayassu tajacu se localizan en el cont.mente amenca
no y provienen de ancestros de los géneros ~latygonus, 

Catagonus y Mylohyous, que vivieron en el Ple1st~ceno en 
áreas de Norte y Sur América6

·
8

• No obstante, registros de 
pecaríes "verdaderos" fueron localizados en Africa Y asigna

dos en el Mioceno9
• 

Estudios de DNA genómico y mitocondrial del Pecad 

de Collar (Ta.yassu tajacu) y su comparación con otras espe
cies animales, han permitido w1 mayor acercamiento al cono

cimiento filogenético de esta ~specie. 

Alounos autores consideran que cerdos y pecaríes tie-
º . 

nen un mismo origen fi.logenético; sin embargo, otros sugie-
ren que los pecaríes no están tan relacionados como los hipo-

} ·d 10- 11 pótamos con os ce1 os . 
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Usando secuencias SINE PRE-1 porcino sobre DNA de 
Pecarí de Collar, para establecer la divergencia entre loci indi
viduales y la rata de mutación de pseudogenes , se estimó 
que la especie Tayassu tajacu se separó de los cerdos (Sus 
seroja) hace 16.8 millones de años12

• Un análisis·comparativo 
del gen citocromo b en el DNA milocondrial entre especies 
del suborden Suiforme, estimó una relación estrecha del 94% 
del Pecali de Collar con el taxa hermano Suidae y una diver
gencia evolutiva hace 33 millones de años 10- 13 • Estudios 
moleculares del gen mitocondrial para la subunidad pequeña 
de RNA libosomal 12S en mamíferos del taxa U ngulata, penni
tieron establecer que las especies Tayassu taja cu y Sus seroja 

exhiben una divergencia del 14.3%, indicando la estrecha re
lación con el suborden Suiforme14

• Investigaciones de cuatro 
subfamilias de genes receptores olfatorios entre 24 especies 
de mamíferos, entre ellos el Tayassu tajacu, indicaron diferen
cias en el número de éstos entre las especies analizadas y 

estimaron que los cambios se presentaron antes de la diver
gencia evolutiva de estos animales, hace 60-100 1J1illones 
años 15 • 

Con base en un estudio comparativo del gen 

mitocond1ial citocromo ben las tres especies de pecaríes exis

tentes, se propone un árbol filogenético en donde se coloca 
al Tayassu tajacu conocido también como Pecarí tajacu, en 

un grupo separado de los linajes Catagonus wagneri Y 
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Tayassu pecarí; éstos últimos se separaron en el Pleioceno 
Tardió, posiblemente concomitante con la migración de 
pecaríes a Sur Amé1ica16

• Esta hipótesis tentativa, estima un 
tiempo de divergencia entre el Pecarí de Collar con relación al 
de Labios Blancos y del Chaco de hace 3.4 a 7.4 millones de 
aiios16

. Se sugiere que los linajes Pecarí y las otras dos espe
cies divergieron en Norte América, antes que cualquiera de 
las dos ramas colonizaran Sur América, así mismo fundamen
tan la clasificación de los pecaríes en tres géneros16

• 

Un estudio comparativo de DNA miloconclrial entre 
pecaríes de collar de Arizona y Texas usando 12 enzimas de 
restricción, permitió establecer la frecuencia de haplotipos 
que presenta un patrón de variación genética según la distri
bución geográfica de los especúnenes estudiados, sugirien
do que los pecaríes de Arizona tienen un origen en al menos 
tres linajes de DNA milocondrial, probablemente originados 
en México11

• Con base en estos resultados se propone que 
los eventos se establecieron en el borde del rango de la ex
pansión del pecarí, ciment.ando la inicial división de los 
haplolipos observados en las muestras de Arizona17. 

Este artículo presenta un estudio de marcadores 
microsalélites usando una esU-alegia interespecífica de inicia
dores porcinos sobre DNA de Pecarí de Collar con el propósi
to de establecer el tamaiio de los alelos para estas secuencias, 
compararlos con los datos obtenidos previamente en cerdos 
comerciales. Ap01tando a'ií en la caracterización de una espe
cie de la fauna colombiana, considerada promisoria para 
zoocría de importancia económica y cultural para las comuni
dades indígenas y parte fundamental de los ecosistemas para 
el control de pequeiios animales te1rnstres y en la dieta de los 
carnívoros. 

La presente investigación se desarrolló conjuntamen
te con el Departamento de Ciencias Animales de la Universi
dad de Sydney Australia, durante la pasantía de uno de los 
investigadores colombianos. 

MATERIALES Y MÉTODOS. 
Muestras de sangre periférica de seis pecaríes de collar 

(Tayyassu tajacu) del Zoológico de Santa Cruz fueron utiliza
das para exu·aer DNA por el método de extracción salina18

• 

Dieciocho pares de iniciadores para marcadores 
microsatélites porcinos (Sus scrofa) fueron usados para am
plificar sitios con-espondientes en el DNA de pecarí19

•
22

. Volú
menes de 10 ml se uséu-On para desarrollar la reacción en cade
na de la polimerasa, PCR, conteniendo Buffer II IX para PCR 
(Perkin Elmer), MgCl

2 
2.5 mM, dNTPs 0.2mM, cada iniciador 

0.1 mM, 0.6 unidades de Ampli Taq Gold (Perkin Elmer) and 
100 ng de DNA molde. 

Los volúmenes de reacción fueron colocados en el 
termociclador con el siguiente programa: Denaturnción inicial 
a 95ºC por 5 min, 1 O ciclos a 94ºC por 40 s, 60°C por 1 min y 
70ºC por 1 min, 15 ciclos a94ºCpor40 s, 58ºCpor I min y70ºC 
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por 1 min, 20 ciclos a 94ºC por 40 s, 55ºC por 1 min y 70ºC por 
1 min, seguido de una extensión final de 72ºC por 30 min. Este 
protocolo de PCR es utilizado rutinariamente para amplificár 
microsaléliles porcinos en la U1úversidad de Sydney. Parte de 
los productos PCR fueron corridos en geles de Agarosa al 2% 
para establecer la amplificación (Figura No. 1) y otra parte en 
geles de Poliacrilamida al 6% por 8 h en un secuenciador auto
mático ABI 373 para determinar el tmnm1o. Los datos fueron 
analizados con el programa GeneScan (Perkin Elrner). 

RESULTADOS. 
Dieciséis de dieciocho pares de iniciadores porcinos para 

marcadores microsatélites amplificm·on exitosamente en las 
muesu-asdeDNAdepecarís(fablaNo l).LosiniciadoresS0155, 
SW1301, S0002, S0005 y SW632 amplificaron productos de tipo 
monomórfico, mienu-as que los demás fueron de tipo polimórfico. 
En dos casos, los productos PCR estuvieron en el rango del 
tamaño observado previamente para porcinos comerciales aus
tralianos, mientras que los demás marcadores presentaron al
gunos o todos los alelos fuera de este rango, sin que fueran 
sustancialmente diferentes. El iniciador SW240 presentó más 
de una banda en el corrido electroforético, indicm1do que más 
de un marcador fue amplificado. 

PORCINOS PECARIES DE COLLAR 
Marcador Cromosoma Rango de Rango del tan1año Cantidad 

tamaño de los productos de alelos 
(bp)' PCR (bp)• 

S0I55 1 150-166 121 1 
SW1301 1 162-174 164 l 
S0226 2 182-212 176-184 2 
SW240 2 95-115 95-111 3 
SW72 3 99-117 104-124 3 
S0002 3 189-212 203 1 
S0227 4 23 1-256 226-230 2 
SW378 5 123-127 106-126 4 
IGFl 5 194-210 204-216 3 
S0005 5 204-248 202 1 
SW632 6 157-174 134 1 
S0228 6 222-244 146-306 4 
SWl22 6 111-125 114-126 • 2 
SW951 10 124-133 124-152 3 
SW857 14 144-162 138-158 4 
S0355 15 246-274 np~ 
S0026 16 97-106 95-97 2 
SW249 17 136-153 np 

-• Rango del tamano de los alelos encontrados en cerdos australianos. 
• Alelos obtenidos en las muestras de los seis pecaríes. 
' No se obtuvo producto PCR. 

Tabla No l . Uso de iniciadores microsatélites porcinos sobre DNA 
de Pecaríes. 

DISCUSIÓN 

Los microsalélites prometen ser útiles en estudios 
poblacionales y filogenéticos del pecrui. El uso interespecífico 
de iniciadores porcinos sobre el genoma del pecarí puede 
ayudar en este propósito. 

Existen varias invesligaciones del uso interespecífico 
d~ iniciadores microsatélites que involucran diversas espe
cies. Serep011a que 58% y 61 % de iniciadores bovinos mnpli-
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ficaron microsatélites en ovinos y caprinos respectivamen-
·. n otros estudios, se estableció que 69% de iniciado-te23.24 E . 

res m1crosatélites bovinos amplificaron productos de ovinos 
Y que 87% iniciadores microsatélites caprinos amplificaron 
un locus ovino (Maadox J, comunicación pesonal). 

Figura No J. Determinación de produc1os amplificados de marca
dores microsa1é/i1es de seis pecaríes de collar usando 1res pares de 
iniciadores porcino, en un gel de Agarosa al 2%. 

El tiempo de divergencia o separación evolutiva esti
mada entre bovinos y ovinos, es de hace 18 millones de años, 
mientras que para ovejas y cabras es de hace 14 millones de 
años25•26• La frecuencia de éxito obtenida en el presente es
tudio del 89%, muestra un bajo nivel de divergencia de 
nucleótidos entre porcinos y pecaríes, sugiriendo una estre
cha relación, que a la vez puede ser explicada por la estima
ción de divergencia reciente de hace 16.8 millones de años 
entre estas dos familias más que la de hace 33 millones de 
años'º· 12• Aunque, no es propósito del presente trabajo sus
tentar divergencias evolutivas a través de microsatélites, si 
sugiere que es posible obtener mayor frecuencia de éxitos 
en la amplificación interespecífica por PCR, utilizando 
cebadores específicos de especies que presentan poca di
vergencia evolutiva con relación a aquellas que son objeto 

de estudio. 
Mayores estudios, usando otros iniciadores 

microsatélites porcinos, permitirán conocer nuevos datos 
sobre la frecuencia alélica en las diferentes poblaciones de 
pecaríes. Los microsatélites serán de utilidad en estudios de 
subespecies y especies de pecaríes, al aportar información 
sobre la variabilidad genética y relaciones que presenta la 
familia Tayassuidae. Los microsatélites podrán ser usados 
para establecer el origen y relación parental de los especí
menes nacidos en zoológicos y zoocriaderos, análisis que 
ayudará para propósitos de manejos dirigido y adecuado en 
la reproducción del Tayassu tajacu. Además junto a otras 
estrategias de cito genética molecular como Zoo-FISH, ayuda-

12 

rán 
a esclarecer el origen de los cromosomas y posición tiil . ogenéti 

del pecarí con relación a los cerdos y otros mamífero ca s. 

GLOSARIO. 
Alelos: Formas alternativas ~e una secuencia de DNA 
localizadas en lugares deterrrunados del genoma. 

Bandas de electroforesis: fragmentos de DNA separ d 
1 

- 1 a os 
de acuerdo con e tamano en ge es de poliacrilamida 0 

agarosa. 
DNA microsatélite: Secuencias de cinco bases O m enos 
repetidas una detrás de otra en tándem, con un número d 
unidades repetitivas de 30 o menos, localizándose en cual~ 
quier parte del genoma. 
Gen: Segmento de DNA que contiene información genética 
y puede expresar una característica particular. 

Locus: (en plural, loci) Posición o lugar que ocupa una de 
secuencia de DNA en un cromosoma. 

Marcador microsatélite: DNA repetitivo en tándem co
rrespondiente a una posición específica de un cromosoma. 

PCR: Método que sintetiza copias de DNA mediante re
acciones sucesivas de la DNA polimerasa sobre secuen
cias molde en presencia de desoxinucleótidos dNTPs e 

iniciadores. 

Polimorfismo: Existencia de dos o más alelos de un locus. 

Secuencia SINE: Tipo de DNA repetitivo disperso en el 
genoma, conocido como elementos cortos intercalados, 
con un tamaño inferior a 500 bases. 
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