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RESUMEN

Objetivo. Caracterizar dos polimorfismos genéticos tipo SNP en los genes GLI1 (rs411868094) 
y IL20RA (rs419463995) candidatos a la resistencia contra parásitos gastrointestinales en dos 
biotipos de ovinos de pelo colombiano. Materiales y métodos. Del banco de ADN del laboratorio 
de Genética Animal de la Universidad de Sucre, se analizaron 167 muestras de ovino de pelo 
colombiano (OPC), pertenecientes a los biotipos Etíope (n=94) y Sudán (n=73), mediante PCR y 
secuenciamiento bidireccional dos SNPs en los genes GLI1 (T>G) y IL20RA (G>A). Se calcularon 
las frecuencias alélicas y genotípicas, la heterocigocidad observada (Ho) y esperada (He), el índice 
F y las desviaciones del equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) con el programa GENALEX versión 
6.5. Resultados. Para el gen GLI1 para todo el OPC las frecuencias genotípicas promedio fueron 
0.155±0.07, 0.370±0.07 y 0.475±0.07 para GG, GT y TT, respectivamente. En el biotipo Etíope, 
se encontraron las frecuencias más altas del genotipo GG. Para el gen IL20RA en todo el OPC, los 
genotipos AA y AG tuvieron similar frecuencia (0.465±0.03) y el genotipo GG mostró la frecuencia 
más baja (0.110±0.01). Conclusiones. Las variantes genéticas analizadas fueron polimórficas. 
Según los reportes de literatura, los alelos de interés por su mejor desempeño contra los parásitos 
gastrointestinales, tuvieron baja frecuencia en el gen GLI1, pero alta frecuencia en el IL20RA. 

Palabras clave: Diversidad genética; resistencia genética; recursos genéticos animales (Fuente: CAB).

ABSTRACT

Objective. To characterize two SNP-type genetic polymorphisms in the GLI1 (rs411868094) and 
IL20RA (rs419463995) genes, candidates for resistance against gastrointestinal parasites in two 
biotypes of Colombian hair sheep. Materials and methods. From the DNA bank of the Animal 
Genetics Laboratory of the University of Sucre, 167 samples, belonging to the Ethiopian (n=94) 
and Sudan (n=73) biotypes, were analyzed by PCR and subsequent bidirectional sequencing of two 
SNPs in the GLI1 (T>G) and IL20RA (G>A) genes. Allelic and genotypic frequencies, observed (Ho) 
and expected (He) heterozygosity, F index, and Hardy-Weinberg equilibrium deviations (EHW) were 
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calculated using the GENALEX version 6.5 program. Results. For the GLI1 locus, the mean genotypic 
frequencies were 0.155±0.07, 0.370±0.07, and 0.475±0.07 for GG, GT, and TT, respectively. In 
the Ethiopian biotype, the highest frequencies of the genotype of interest (GG) were found. For 
the IL20RA locus, the AA and AG genotypes had similar and the highest frequency (0.465±0.03) 
compared to the GG genotype (0.110±0.01). The genotype of interest at this locus (AA) was the 
most frequent in both OPC biotypes. Conclusions. The alleles of interest associated with low FEC 
had a low frequency for the GLI1 gene, but a high frequency for IL20RA. The Ethiopian OPC biotype 
showed the highest frequencies of the genotypes of interest.

Keywords: Genetic diversity; genetic resistance; animal genetic resources (Source: CAB).

INTRODUCCIÓN

La oveja (Ovis aries) se caracteriza por ser 
unos de los animales domésticos de mayor 
distribución geográfica, debido a que presentan 
una extraordinaria capacidad de adaptación 
a diferentes condiciones de vegetación, clima 
y manejo (1,2). En nuestro país la mayoría 
de las producciones ovinas están a cargo de 
pequeños productores, los cuales desempeñan 
un papel importante en la economía, seguridad 
y soberanía alimentaria en zonas rurales. 
Dichos sistemas de producción, se basan 
principalmente en la raza ovino de pelo 
colombiano (OPC) y tienen baja incorporación 
de tecnología, con subsecuentes problemas en 
instalaciones y precario manejo reproductivo, 
nutricional, genético y sanitario que se reflejan 
en bajos índices productivos y escasa visión 
empresarial (3,4).

Respecto al manejo sanitario, la evaluación 
de las condiciones de salud del ganado en los 
países en desarrollo para la identificación de 
enfermedades prioritarias a ser controladas, 
reveló que las infecciones por parásitos 
gastrointestinales (PGI) eran uno de los 
problemas más importantes en ovinos y 
caprinos (5,6). Las infestaciones parasitarias 
gastrointestinales con Haemonchus contortus, 
Teledorsagia circumcincta, Trichostrongyles sp, 
Nematodirus sp. imponen severas restricciones 
a la producción de pequeños rumiantes, 
especialmente aquellos criados por productores 
marginales en un sistema de bajos insumos 
externos (7) como son la mayoría de los 
sistemas de producción ovinos en nuestro país.

Los PGI causan grandes pérdidas económicas a 
los productores, en términos de pérdida de peso 
corporal, baja producción de lana y leche, costo 
directo de los medicamentos antihelmínticos, 
infertilidad en macho y hembra, anemia, 
edema submandibular, problemas respiratorios 
y pérdidas debido a la mortalidad, entre otras 

(8). Por ejemplo, el costo anual del tratamiento 
para Haemonchus contortus se estimó en 26 
millones de USD en Kenia, 46 millones USD en 
Sudáfrica, 103 millones de USD en India y 436 
millones de USD en Australia (9,10). Mientras 
que, en Italia las pérdidas por Cysticercus 
tenuicollis se estimó en 330000 euros (11). 
Estas pérdidas en Colombia no han sido 
determinadas claramente.

La estrategia correcta para hacer control sobre 
los PGI debe plantearse a partir del conocimiento 
de las especies de parásitos que se encuentran 
en los ovinos del rebaño y su prevalencia, de los 
hospederos y las razas, el clima local, el tamaño 
del rebaño y las prácticas de manejo que allí 
se realizan (8,12). Sin embargo, no siempre se 
cuenta con las facilidades de tener en cuenta lo 
antes mencionado, por lo que el uso de fármacos 
de tipo antihelmínticos para el control de los PGI 
es común. El uso indiscriminado de estos ha 
complicado aún más el tratamiento de los PGI. 
Con consecuencias negativas relacionadas con 
la aparición de cepas de parásitos resistentes, 
la presencia de residuos de medicamentos en 
productos animales y aumentos en los costos 
por tratamientos (8,12).

Como alternativa al uso de medicamentos, para 
el control de los PGI se ha sugerido la selección 
de animales genéticamente resistentes 
(6,13,14). Este proceso de cría selectiva para 
la resistencia al PGI utiliza el recuento de 
huevos fecales (FEC), ensayos de anticuerpos, 
volumen de células empaquetadas y puntuación 
de anemia por el método FAMACHA®, como 
indicadores de resistencia (7,15). Sin embargo, 
estos métodos clásicos de selección para este 
fenotipo son lentos y costosos, adicionalmente 
la precisión de la selección depende de muchos 
factores que pueden ser difíciles de controlar, 
como las variaciones en la infección natural por 
helmintos y la carga ambiental según la época, 
entre otros (7,12).

https://doi.org/10.21897/rmvz.2747
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Estas dificultades sugieren que el proceso de 
selección de animales resistentes a la infección 
por PGI sería más eficiente si se basara en 
estimaciones indirectas, como las generadas 
a partir de información de marcadores 
moleculares. Adicional a esto, la heredabilidad 
estimada para la característica FEC osciló entre 
0.18 y 0.46 en corderos (16) y entre 0.17 y 
0.31 en ovejas en posparto(17). Estos valores 
medios de heredabilidad sugieren que la 
resistencia a PGI se puede mejorar a través de 
la selección genética.

El primer enfoque en términos de selección 
genética para entender la relación genotipo-
fenotipo son los locus de rasgos cuantitativos 
(QTL). Entre los QTL relacionados con la 
resistencia a los PGI, 45 se han informado sobre 
la resistencia a Haemonchus spp., 22 sobre 
Trichostrongyles spp., 11 sobre Nematodirus 
spp y 6 en Strongyles spp. Sin embargo, la 
identificación de genes candidatos ha sido 
difícil de alcanzar. La falta de superposición 
de consenso entre los QTL informados ha 
dificultado la identificación de genes candidatos 
y marcadores genéticos para la selección en 
ovejas (18).

En razón a lo anterior, los estudios de asociación 
de genoma completo en diversas razas ovinas 
han asociado determinados polimorfismos en 
los genes GLI1 y IL20RA como candidatos a la 
resistencia contra PGI (13,14,15,19). Dichos 
polimorfismos no han sido caracterizados 
en la raza OPC. Por tanto, el objetivo de 
esta investigación fue caracterizar dos 
polimorfismos genéticos tipo SNP en los genes 
GLI1 (rs411868094) y IL20RA (rs419463995) 
candidatos a la resistencia contra parásitos 
gastrointestinales en dos biotipos de ovinos de 
pelo colombiano.

MATERIALES Y MÉTODOS

Muestras de ADN. En esta investigación se 
utilizaron las muestras del banco de ADN del 
laboratorio de Genética Animal de la Universidad 
de Sucre, el cual está compuesto por 167 
muestras, pertenecientes a los biotipos Etíope 
(n=94) y Sudán (n=73).

Amplificación por PCR de los fragmentos 
de interés. En el gen GLI1 (GLI family 
zinc finger 1), se estudió el polimorfismo 
rs411868094 (T>G) ubicado en la 

posición 3:173101518, amplificado con los 
cebadores 5′-AGAACCCTGGGCAGATTACC-3′ 
y 5′-AGTCAGCGCCCAGATTGAA-3′, en un 
fragmento de 230 pares de bases. En el gen 
IL20RA (Interleukin 20 receptor alpha), se 
estudió el polimorfismo rs419463995 (G>A) 
ubicado en la posición 8:66786499, utilizando 
los cebadores 5′-TACAGCCCCCAAGAAGCAGT-3′ 
y 5′-AGGGTTTACAAAGACGGGGG-3′, en un 
fragmento de 250 pares de bases (13).

Las reacciones de PCR fueron llevadas a cabo en 
un volumen final de 50µl que contenían 10 ng 
de ADN, 250 nM de cada cebador y 1X del súper 
mix MangoMixTM (Bioline©-USA). El perfil de 
amplificación de los dos fragmentos incluyó una 
desnaturalización inicial de 95°C por 5 minutos, 
seguidos de 30 ciclos de desnaturalización 
a 95°C por 30 segundos, hibridación a 60°C 
por 30 segundos, extensión a 72°C por 30 
segundos, una extensión final de 72°C por 5 
minutos. Las reacciones que se realizaron en un 
termociclador Eppendorf® Mastercycler® Nexus 
Thermal Cyclers.

Los productos amplificados se visualizaron por 
electroforesis en geles de agarosa al 1.5%, 
teñidos con GelRedTM y un marcador de peso 
molecular de 100 pares de bases. Los productos 
donde se evidenció la amplificación fueron 
cuantificados usando un espectrofotómetro 
NanoDrop 2000TM (Thermo Fisher Scientific). 
Los productos con al menos 100ng/µl fueron 
enviados a secuenciar bidireccionalmente a 
Macrogen.

Análisis de los datos. Los electroferogramas 
fueron editados y alineados usando el programa 
Geneious Prime© (Versión 2019.1). De acuerdo 
a las posiciones relativas de los SNPs (GLI1 
rs411868094 T>G e IL20RA rs419463995 
G>A) los animales fueron genotipados. A partir 
de una matriz de genotipaje, con el programa 
Arlequin versión 3.5.2.2 (20) se calcularon 
las frecuencias alélicas y genotípicas, la 
heterocigocidad observada (Ho) y esperada 
(He), el desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW) y los estadísticos F de Wright, 
FST, FIS y FIT desde un análisis de varianza 
molecular asumiendo los biotipos de OPC como 
los componentes de la estructura poblacional. 
Las frecuencias alélicas y genotípicas se 
compararon entre biotipos utilizando el test de 
Fisher con una significancia del 5% usando el 
programa jamovi Ver.2.2.

https://doi.org/10.21897/rmvz.2747
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RESULTADOS

En la tabla 1, se relacionan las frecuencias alélicas 
y genotípicas para los genes evaluados. Para el 
locus GLI1 la frecuencia del alelo T en los dos 
biotipos fue mayor, aunque, en el biotipo Etíope, 
la frecuencia del alelo G fue significativamente 
mayor (p<0.05) que para el biotipo Sudán. 
En general la población de OPC presentó una 
mayor frecuencia del genotipo TT al igual que 
para los biotipos Etíope (0.42) y Sudán (0.53). 
El genotipo heterocigoto presentó similar 
frecuencia en las subpoblaciones evaluadas, 
mientras que, la frecuencia del genotipo GG fue 
más alto en el biotipo Etíope. Las diferencias en 
las frecuencias de los genotipos homocigotos 
(GG y TT) entre los biotipos fue significativa 
(p<0.05).

Tabla 1.	Frecuencias alélicas y genotípicas en los 
genes GLI1 e IL20RA en los biotipos Etíope 
y Sudán de OPC.

Frecuencias 
Alélicas Frecuencias Genotípicas

GLI1

Biotipo G T GG GT TT

Etíope 0.39 0.61 0.21 0.37 0.42

Sudán 0.28 0.72 0.10 0.37 0.53

OPC 0.335
±0.07*

0.665
± 0.07*

0.155
±0.07*

0.370
±0.07

0.475
±0.07*

IL20RA

Biotipo A G AA AG GG

Etíope 0.69 0.31 0.49 0.39 0.12

Sudán 0.67 0.33 0.44 0.46 0.10

OPC 0.680
±0.01

0.320
±0.01

0.465
±0.03*

0.465
±0.03*

0.110
±0.01

*Indica diferencias estadísticas (p<0.05) en las frecuencias 
entre biotipos.

En el gen IL20RA, la frecuencia de los alelos 
A y G (Tabla 1) en ambos biotipos fue similar 
(p>0.05) con mayor valor en el alelo A sobre 
el G. Las frecuencias de los genotipos AA y AG 
fueron diferentes entre biotipos (p<0.05), con 
valores promedios para toda la población de 
0.465±0.03 y 0.465±0.03, respectivamente. 
En el biotipo Etíope, el genotipo AA fue el más 
frecuente, por otro lado, el genotipo con mayor 
valor observado en el biotipo Sudán fue el AG.

Los índices de diversidad genética para el gen 
GLI1 se presentan en la tabla 2. Los valores de 
Ho fueron inferiores a los esperados bajo EHW, 

esta diferencia fue mayor en el biotipo Etíope, 
lo que significó desviaciones significativas del 
EHW para este biotipo y no para Sudán, que 
se extendieron hasta el OPC. Así mismo, los 
valores de FST, FIS y FIT fueron significativamente 
diferentes de cero.

Tabla 2.	Índices de diversidad genética en los genes 
GLI1 e IL20RA en los biotipos Etíope y 
Sudán de OPC.

GLI1

Biotipo Ho He EHW FST FIS FIT

Etíope 0.37 0.48 4.70*

0.020* 0.166* 0.010*Sudán 0.37 0.40 0.32ns

OPC 0.370
±0.06

0.440
±0.06 4.89*

IL20RA

Biotipo Ho He EHW FST FIS FIT

Etíope 0.39 0.43 1.32ns

0.06ns 0.048ns0.42nsSudán 0.47 0.44 0.22ns

OPC 0.430
±0.06

0.435
±0.01 0.296ns

Ho: heterocigocidad observada, He: heterocigocidad 
esperada, FST: índice de estructura poblacional, FIS: 
coeficiente de endogamia intra biotipo, FIT: coeficiente de 
endogamia poblacional, EHW: equilibrio de Hardy-Weinberg, 
* diferencias estadísticas (p<0.05), ns: no significativo.

El valor de Ho fue más bajo que el valor de 
He en el biotipo Etíope para el gen IL20RA y lo 
contrario se presentó en el biotipo Sudán (Tabla 
2). Sin embargo, el déficit de heterocigotos en 
Etíope y el exceso en Sudán no significaron 
desviaciones del equilibrio de Hardy-Weinberg 
(EHW), lo cual se confirmó con los valores no 
significativos de FST, FIS y FIT.

DISCUSIÓN

El presente estudio evaluó dos polimorfismos 
genéticos en los genes GLI1 e IL20RA, 
propuestos como candidatos a la resistencia de 
parásitos gastrointestinales en ovinos.

Los programas de reproducción con el objetivo 
de mejorar la resistencia del hospedero a los 
PGI pueden ayudar a aliviar este problema a 
largo plazo. Existe una variación genética en 
la resistencia del huésped para las principales 
especies de PGI que afectan a las ovejas. Por 
ejemplo, se ha reportado que las razas de 
ovejas autóctonas Maasai (21), Rhon (22), 
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Santa Inés (23) y Black Belly (24) tienen una 
resistencia relativamente mejor contra los 
PGI. De manera similar, se ha demostrado alta 
variación genética dentro de razas comerciales 
a los PGI en ovejas Merino (25), Romney (26), 
Scottish Blackface (27) e IIle de France (28) 
entre otras. Sin embargo, esta variación intra-
racial, para la característica de resistencia a los 
PGI en los ovinos de pelo y de lana criollos de 
Colombia no ha sido determinada.

A pesar de lo anterior, en nuestro país, se han 
realizado estudios de caracterización de los 
agentes parasitarios, que afectan los sistemas 
de producción. En un estudio realizado en cinco 
municipios del departamento de Antioquia en 
Colombia, se encontró una tasa de infección 
del 86.6% en ovinos, los nematodos con mayor 
prevalencia fueron Haemonchus Contortus 
(66.3%), Oesophagostomum spp., (38.9%), 
Trichostrongylus spp., (34.7%) y Ostertagia 
spp., (24.2%) (29). En otro estudio realizado 
en el mismo departamento en sistemas de 
producción ovino y caprino bajo confinamiento, 
semi-confinamiento y pastoreo, encontraron 
que el 76% de los animales se encontraban 
infectados, donde el 69.5% presentaba cargas 
parasitarias bajas (menos de 200 huevos/gr de 
heces), con alta prevalencia de infección por 
Tricostrongilidos, siendo Haemonchus contortus 
(61.3%), Teladorsagia (Ostertagia) circumcincta 
(25.5%) y Trichostrongylus sp (21.5%) los 
parásitos más frecuentes (30). En animales 
de raza criolla, criados de forma extensiva y 
semiextensiva, sin rotación de potreros en el 
departamento de Boyacá, en 637 muestras de 
materia fecal, lograron observar una prevalencia 
de ovinos parasitados del 89.4%; encontrando 
un 63% de la familia Eimeriidae, seguida de 
Trichostrongylidae (47.4%), Dyctiocaulidae 
(38.1%) y Strongylidae con una prevalencia de 
21.5 %, de igual forma con menor prevalencia 
Fasciolidae (6.3%), Trichuridae (5.7%), 
Anoplocefalidae (2.4%), Toxocaridae (1.3%), 
Taeniidae (0.3%) y Capillaridae (0.2%) (8). 
Por otro lado, en ovinos OPC del departamento 
de Córdoba (Colombia) se observaron altas 
prevalencias de tricostrongilidos (97.70%) y 
de Eimeria spp (81.61%) (31). El esfuerzo de 
caracterización anterior, debe ser completado, 
correlacionando las cargas parasitarias con los 
diferentes grupos raciales.

Periasamy et al (13) propuso un menor conteo 
de huevos de PGI asociado al genotipo GG en el 
gen GLI1 en ovinos. En los biotipos de OPC este 
genotipo no fue el más frecuente en la población 

alcanzando un promedio de 0.16±0.07, con 
mayor frecuencia en el biotipo Etíope que en 
el Sudán. La propuesta de esta variante, como 
gen mayor para esta característica, puede 
ser interesante para los criadores de OPC, 
pues la alta frecuencia encontrada del alelo G 
(0.34±0.07) permitiría realizar un proceso de 
selección a favor de este, con el fin de aumentar 
su frecuencia. Varios autores recalcan que la 
genética del huésped afecta significativamente 
el FEC, siendo este un marcador fenotípico 
importante para la resistencia de diferentes 
parásitos gastrointestinales en ovinos 
(6,7,12,13,14,15).

El gen GLI1 pertenece a la familia del tipo 
dedos de Zinc 1 y se localiza en el cromosoma 
3 de la oveja. Las proteínas GLI son factores 
de transcripción multifuncionales que pueden 
actuar como activadores o represores de la 
transcripción, desarrollo del sistema nervioso 
central y el tracto gastrointestinal (32). Estudios 
genéticos y bioquímicos indican que GLI1 regula 
la expresión de diferentes genes diana y es un 
activador transcripcional de la vía de señalización 
SHH (Sonic hedgehog), la cual participa en 
la regulación de la formación y vigilancia 
de las células progenitoras en el desarrollo 
embrionario animal moderando la histogénesis 
y la organogénesis mediante procesos celulares 
de proliferación, diferenciación, migración 
y supervivencia celular, que favorecen la 
conformación de campos morfogenéticos (33). 
De igual modo, en el desarrollo del cerebelo 
se precisa la importancia de la proteína SHH 
para la proliferación de las células granulares 
durante el periodo perinatal, controlando 
también el crecimiento del cerebelo ventral/
corteza cerebral (34). En la etapa post-natal 
esta vía permanece activa en sitios donde la 
renovación de tejidos continua hasta en el adulto 
y durante los procesos de daño y reparación de 
poblaciones celulares (33,34).

En el gen IL20RA el genotipo AA se asoció 
significativamente con un menor conteo de 
huevos de PGI (13). En este estudio el genotipo 
AA presentó la frecuencia más alta para los 
OPC (0.47±0.03) con mayor frecuencia en el 
biotipo Etíope (0.49) que en Sudán (0.44). El 
gen IL20RA se localiza en el cromosoma 8 de la 
oveja NC_040264.1 y es una subunidad alfa del 
receptor Interleucina 20. Este gen pertenece a 
la familia de receptores de citoquina de tipo ll, 
al unirse a sus ligandos, como la interleucina 
IL-19, IL-20 e IL-24, IL20RA puede formar 
un receptor heterodimérico funcional con 

https://doi.org/10.21897/rmvz.2747
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IL20RB. Las citocinas de la subfamilia IL-20 
son producidas principalmente por células 
inmunitarias, como las células mieloides, 
linfocitos y leucocitos y actúan sobre los tejidos 
epiteliales para mejorar la inmunidad epitelial 
innata, sin embrago, funciones relacionadas con 
la inmunidad son compartidas por muchas otras 
citoquinas, adicional a esto cumplen funciones 
únicas en la conducción de la protección y 
regeneración de tejidos (35). Estas funciones 
de las citoquininas pueden ser apreciadas en las 
diferentes investigaciones donde han detectado 
la presencia de señalización de esta subfamilia 
como en el caso de cordero Pampinta (36) y 
en una población de ovejas donde en un panel 
de 13 SNP dentro de 7 genes observaron el 
IL2RA como gen candidato relacionado con la 
exposición a H. contortus (37). Adicional en 
ovejas Djallonke y Sahelian Yaro et al. (38) 
por medio de ontología génica identificaron el 
IL20RA implicado en procesos biológicos, como 
la respuesta inmunitaria y la quimiotaxis a 
infestación por Haemonchus y Trypanosomas. 
Entre tanto, este gen también ha demostrado 
que la vía de señalización promociona la 
formación de un microambiente inmunitario 
favorable en células malignas (39). Estas 
investigaciones confirman la asociación de la 
familia de receptores de citoquina de tipo ll, con 
resistencia a nematodos reforzando el papel de 
la respuesta del huésped a los parásitos.

En el gen GLI1, la variante analizada 
(rs411868094) mostró desviaciones del 
equilibrio de Hardy-Weinberg, con un valor 
bajo de diferenciación genética (p<0.05) entre 
biotipos. El déficit de heterocigotos intra biotipos 
(FIS) fue más altos en Etíope. Este déficit se 
extendió hasta toda la población de OPC, aunque 
con menor intensidad (FIT). El bajo número de 
heterocigotos, trae consigo un aumento de la 
frecuencia de los genotipos homocigotos. El 

reporte de Periasamy et al (13) propone que los 
animales con el genotipo GG tienen un menor 
conteo de huevos de PGI, paradójicamente, 
este genotipo no es el de mayor frecuencia en el 
OPC. Lo anterior hace suponer que en esta raza 
no se ha hecho selección para este genotipo. 
Así mismo, es posible que la variante aquí 
estudiada no tenga esta asociación positiva o 
incluso que sean otros los genes relacionados 
con la resistencia a los PGI.

Nuestros resultados mostraron que la variante 
estudiada en el gen IL20RA se encuentran 
en Hardy-Weinberg. Esto ocurre cuando la 
población se realizan apareamientos al azar y 
hay ausencia de migración, deriva genética o 
de selección, teniendo como consecuencia, la 
estabilidad de las frecuencias alélicas entre 
generaciones (40). Lo anterior asegura, 
que en el OPC no se han realizado procesos 
de mejoramiento genético encaminados a 
aumentar la resistencia a los PGI.

En conclusión, los genes evaluados son 
polimórficos en OPC, los alelos de interés 
asociados con bajos FEC, tuvieron baja 
frecuencia para el gen GLI1, pero alta frecuencia 
en el IL20RA. El biotipo Etíope de OPC, mostró 
las frecuencias más altas de los genotipos 
de interés. Los loci en estudio tuvieron alta 
diversidad genética, no se encontraron desvíos 
significativos del equilibrio de Hardy-Weinberg 
en IL20RA pero si en GLI1, evidencia de ausencia 
de esquemas de mejoramiento genético a favor 
de los genotipos de interés.
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