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1. 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. Su domesticación comenzó en Europa y 

fue probablemente una de las primeras especies de animales domesticados en el mundo, hace 

aproximadamente unos 9000 años (De la Barra et al., 2010). Existen muchas teorías del origen 

del ovino doméstico, sin embargo, muchas coinciden en el origen a partir del muflón, del cual en 

la actualidad todavía existen dos poblaciones salvajes: el muflón asiático los cuales se 

encuentran en las montañas de Asia menor y en el sur de Irán, el muflón Europeo del cual solo 

existen algunos en las islas de Sardinia y Corsica. Actualmente existen más de 200 razas de 

ovejas, sin considerar los cruces sintéticos, los cuales se obtienen del cruce de dos o más razas 

establecidas. Las razas ovinas se pueden dividir en productoras de lana, sus mejores 

representantes son el Merino, Lincoln, Corriedale, Finsheep, Columbia y la Rambouillet, las 

productoras de piel entre las cuales podemos encontrar la Karacul; productoras de leche, como la 

Manchega, Churra española, Awassi, Assaf y East Friesian, y por ultimo las productoras de carne 

como la Texlel, Hampshire, la Down, Sulfock, Dorset, Cheviot, Southdown. Dentro de esta 

última categoría se puede agrupar al ovino de pelo colombiano (OPC) 

Los ovinos que fueron traídos en los viajes de Colón, constituyeron la base racial del ganado 

ovino en América, estas razas traídas se explotaron sin ningún orden en la reproducción lo que 

dio lugar a un mestizaje que perduro durante siglos, con el transcurrir del tiempo estos ovinos 

dieron lugar a la raza ovina que hoy día se conoce como ovino de pelo colombiano (Vivas, 

2013). 
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Hoy día, el OPC en Colombia es una de las especies más promisorias para el sector pecuario. 

El ICA 2018, afirma que la explotación de la especie ovina en el país es baja ya que tan solo se 

registra la existencia de 1.578.684 animales, así, para el departamento de Sucre el número de 

animales es de 36.404 y para Córdoba es de 111.743. Los departamentos con mayor inventario 

son la Guajira, Magdalena, Córdoba, Cesar y Santander los cuales representan alrededor del 

80%. 

En nuestro país la mayoría de las producciones ovinas están a cargo de pequeños productores, 

los cuales desempeñan un papel importante en la economía y seguridad alimentaria en zonas 

rurales, brindando así productos como carne y lana. Dichos sistemas de producción tienen 

problemas de nutrición, reproducción, sanidad, de praderas, desordenados planes de mejora 

genética, instalaciones inadecuadas y escasa visión empresarial, que se reflejan en baja ganancia 

diaria de peso (80-120 g/día) (Cuellar et al., 2015). 

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 infestaciones parasitarias gastrointestinales con Haemonchus contortus, Teledorsagia 

circumcincta, Trichostrongyles, Nematodirus sp. Imponen severas restricciones a la producción 

de pequeños rumiantes, especialmente aquellos criados por productores marginales en un sistema 

de bajos insumos externos (Al Kalaldeh et al., 2019, Atlija et al., 2016), como son la mayoría de 

los sistemas de producción ovinos y caprinos 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 
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otras (Diaz, 2107). Por ejemplo, el costo anual del tratamiento para Haemonchus contortus se 

estimó en 26 millones de USD en Kenia, 46 millones USD en Sudáfrica y 103 millones de USD 

en India, 436 millones de USD en Australia (Estrada et al., 2016, Molento et al., 2011). 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 (Diaz, 2107, Kaplan et al 2012). Pues los mecanismos de inmunidad 

relacionados con la resistencia a los PGI están bien determinados (Hein, 2010). 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 PIG es lo más común. El uso 

indiscrimindo de antihelmínticos para el control de los PIG ha complicado aún más el 

tratamiento de las enfermedades parasitarias en pequeños rumiantes (Molento et al., 2011, 

Kenyon, et al., 2009). Su uso tiene consecuencias negativas, como los costos de los tratamientos, 

la aparición de cepas de parásitos resistentes y la presencia de residuos de medicamentos en 

productos animales. Entre las diferentes alternativas al control de los PIG, se ha sugerido que la 

selección de animales genéticamente resistentes que a su vez reduce la dependencia del uso de 

antihelmínticos, tanto en ovinos como en caprino. (Periasamy, et al., 2014. Atlija et al., 2016, Al 

Kalaldeh, et al 2019. Wilkie et al., 2017). 

Los programas de reproducción con el objetivo de mejorar la resistencia del hospedero a los PIG 

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 (Benavides et al., 2015), 
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Garole (Nimbkar et al., 2003), Nativo de la costa del Golfo (Miller et al., 2006), Rhon (Aguerre 

et al., 2018), Santa Inés (Berton et al., 2017) y Black Belly (Berton et al., 2019) tienen una 

resistencia relativamente mejor contra los PGI. De manera similar, la variación genética dentro 

de razas, también se ha demostrado en diversas poblaciones de ovejas, incluyendo Merino 

(Zhang., et al 2019, Brown et al., 2017), Romney ( Greer et al., 2018, Hamie et al., 2018), 

Scottish Blackface (McBean et al., 2016), IIle de France (Niciura et al., 2019) entre otras. Es 

importante resaltar que se ha estimado una heredabilidad de baja a moderada (h2 = 0.149 - 0.41) 

en diferentes poblaciones de ovejas (Berton et al., 2017). Este proceso de cría selectiva para la 

resistencia al PGI utiliza el recuento de huevos fecales (FEC) como un rasgo indicador de 

resistencia (Atlija et al., 2016, Kemper et al., 2009). Sin embargo, este método de selección 

clásico para este fenotipo es lento y costoso al registrar información fenotípica, también pueden 

verse influenciado por los niveles séricos de inmunoglobulina A (IgA), IgE y pepsinógeno 

(Atlija et al., 2016, Kemper et al., 2009). Estas dificultades sugieren que seleccionar 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. 

El primer enfoque en términos de análisis de locus de rasgos cuantitativos (QTL) para entender 

la relación genotipo-fenotipo, reveló un total de 2906 QTL informados para varios rasgos 

económicos en ovinos (Zhi-Liang et al., 2019). Entre estos, se encontró que 84 estaban 

relacionados con las características de resistencia a los parásitos y se distribuían en todos los 

cromosomas de las ovejas, excepto en el cromosoma 18. Adicionalmente, los QTL relacionados 

con la resistencia a los PGI están concentrados en los cromosomas 3 y 14. Entre los diferentes 

parásitos, 45 de 84 QTL 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 
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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. 

El inventario y el consumo percápita del ovino impulsa la necesidad de aprovechar no solo las 

ventajas comparativas, sino también la generación de ventajas competitivas que lleven a la 

ovino-cultura de la región por el camino de la competitividad y la globalización, aprovechando 

las oportunidades que se presentan en el mercado nacional y de exportación. Para cumplirlo, se 

hace necesario realizar investigaciones encaminadas al mejoramiento de los procesos 

productivos con fines de mejoramiento genético. Así pues, en el ovino de pelo colombiano, no se 

ha estudiado la posible variación genética frente a la resistencia/susceptibilidad a los PIG. Es 

aquí donde se evalúan los genes asociados con la resistencia de parásitos gastrointestinales. 
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2. Objetivos 

2.1 Objetivo general 

Caracterizar dos polimorfismos genéticos (SNP) en los genes GLI1 y IL20RA candidatos a la 

resistencia contra parásitos gastrointestinales en ovinos criollos colombianos. 

2.2 Objetivos específicos 

1. Caracterizar un polimorfismo tipo SNP en el gen GLI1 (rs411868094) asociado con la 

resistencia a parásitos gastrointestinales en dos biotipos de ovino de pelo criollo colombiano.  

2. Caracterizar un polimorfismo tipo SNP en el gen IL2ORA (rs419463995) asociado con la 

resistencia a parásitos gastrointestinales en dos biotipos de ovino de pelo criollo colombiano. 
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3. Marco teórico 

3.1 Origen de los ovinos en Colombia. 

Los ovinos no son originarios del continente Americano, posiblemente la entrada de estos 

animales a Colombia fue en el año de 1542 cuando Alfonso Luis de Lugo importo un grupo de 

animales entre ellos la oveja de la raza Churra, entrando al país por la costa Norte por el Cavo de 

la Vela. También entre 1530 varios importadores entre ello Nicolás de Federman, llevaron 

ovinos junto con bovinos a Coro y posteriormente poblaron a Colombia por el oriente del país 

(Satanderes y los Llanos Orientales). 

Los tipos raciales introducidos fueron animales tipo Churra, Manchega, la Raza, la Canaria y 

posteriormente la Merino principalmente. Estos ovinos se cruzaron y poblaron la zona andina 

montañosa del país (Pastrana y Calderón. 1996), donde predominan condiciones ambientales 

difíciles. Después de un largo tiempo de cruzamientos indiscriminado se llegó a obtener un 

animal de talla media, de maduración lenta pero muy bien adaptados a las condiciones del país. 

Este animal se le conoce actualmente como ovino criollo de pelo colombiano (OPC), 

denominado así por ASOOVINOS (Lozano, 2014). 

3.2 Producción ovina en Colombia. 

Colombia es variable en cuanto a clima y geografía, lo que permite tener sistemas productivos de 

diferentes especies para la producción de proteína como fuente principal de alimentación para los 

humanos, entre estos se encuentran los ovinos, los cuales se adaptan a diferentes regiones de 

Colombia. Sin embargo, la zona de la Guajira tiene la mayor actividad en esta producción y es la 

principal comercializadora de animales en pie de cría hacia otras regiones del país (Castellanos et 

al., 2010). Otra característica que hace especial a los ovinos en comparación a otras especies de 
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producción doméstica, es que estos son de fácil explotación extensiva, fácil adaptabilidad y 

tienen buen uso de recursos forrajeros, son bastantes intensivos en cuanto a la búsqueda de 

(alimento y abrigo), son de buena aptitud materna, también existen una gran diversidad de razas 

que las hacen posible adaptarse a diferentes condiciones agroclimáticas del país (Ministerio de 

agricultura y desarrollo rural observatorio Agrocadenas Colombia).  

La población de ovejas en Colombia, para el 2005, consistía en un total de 2,3 millones de 

animales y con una tasa de crecimiento negativa -1 (Ministerio de Agricultura y Desarrollo 

Rural, Observatorio de Agrocadenas colombianas, 2006). Sin embargo, para el año 2017 según 

el censo realizado por el Instituto Colombiano Agropecuario ICA el inventario ovino nacional se 

estimó en un número de animales de 1.449.705 ya para el 2018 el inventario ovino en Colombia 

según ICA aumento en un total de 1.578. 684 animales (ICA, 2018) Su producción ha estado 

tradicionalmente vinculada a una “economía de subsistencia” de bajo uso de insumos y 

relacionada con sistemas tradicionales y artesanales de producción, de tal forma que se concentra 

en pequeños rebaños, formados básicamente por sangre criolla en un 80 a 85 %, mestizos en un 

10 a 15% y solo el 5% corresponde a los animales de razas puras o foráneas (Grajales y Tovío, 

2010). 

En Colombia se pueden distinguir tres sistemas de producción de ovinos: 

1. Sistema intensivo: promedio de animales entre 10 y 40, nivel tecnológico medio y razas 

como Hampshire, Romeney, Marsh y ovinos OPC. 

2. Semi-extensivo: es predominante de los Llanos Orientales, Tolima y Santander, nivel 

tecnológico medio, animales para autoconsumo y pie de cría, utilizan ovinos OPC, mestizos y 

cruzado o introducido.  



18 
 

3. Sistemas extensivos: número de ovinos variable, ubicados en la Guajira y Cesar, producen 

carne, lana y pie de cría con ovinos OPC y mestizos de razas introducidas (Martínez et al., 2009). 

Cada sistema de producción debe estar adaptado a las condiciones propias de una zona 

agroclimática, cada productor tiene su propio sistema de acuerdo a las características de su 

predio, se dice que no existe un sistema de producción que sea aplicable en cualquier 

circunstancia, pero si existen principios básicos que son iguales para todos. Estos principios 

están asociados a las leyes biológicas a las cuales están sometidos los procesos productivos 

agropecuarios, en el caso de los ovinos el encaste, la parición, la lactancia y la crianza son etapas 

del proceso productivo no modificables y que requieren de ciertas condiciones para alcanzar los 

objetivos productivos predeterminados (Romero 2009). 

El mejoramiento genético se ha venido realizando con material genético importado y animales 

criollos de pie de cría; el departamento de la Guajira es uno de los mayores comercializadores de 

pie de cría, con un alto número de corderos sacrificados para el comercio y exportación de carne 

(Castellanos et al., 2010). 

La mejora genética que se ha logrado del producto del cruzamiento entre animales especializados 

con animales criollos en aspectos reproductivos, mayor calidad y rendimiento en canal, 

incentivando a los productores a aumentar su sistema productivo (Gonzáles, 2011).  Se han 

introducido razas de ovinos tanto de pelo (Katahdyn, Dorper, Pelibuey y Santa Ines) y lana 

(Hampshire, Dorset, Suffolk, Texel), para producir cruces absorbentes y mejorar algunos 

parámetros productivos y reproductivos (Castellanos et al., 2010). 
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3.3 Parámetros productivos del OPC 

Los parámetros productivos nacionales relacionados con el nivel tecnológico actual, muestran el 

proceso de transición que está atravesando la ovinocultura de tecnología baja a media (Tabla 1). 

El ovino Criollo Colombiano reporta un índice adecuado de natalidad (96%) y mortalidad al 

destete (8.9%). El efecto del sexo y el número de crías por parto afecta en gran medida las 

variables de crecimiento de ahí que los machos y los partos simples presentan mayores pesos al 

año (Martínez et al., 2009a). En ovinos de pelo en caracteres reproductivos se tienen datos de 

edad al primer parto de 20 meses, intervalos entre partos de 280 días y prolificidad de 1,41 

nacimientos por parto (Martínez et al., 2009).  

Según Castellanos et al., (2010) en el 2009, se sacrificaron formalmente 13.094 ovinos entre 

machos (6.718) y hembras (6.376) con un peso en pie al momento del sacrificio de 268.589 Kg 

en pie para machos y 248.115 Kg en pie para hembras, peso en canal de 128.932 y 122.783, 

respectivamente y un rendimiento superior en hembras de (49.5%) que en machos (48%). 

Para el año 2013 el beneficio formal fue de 264 toneladas de carne ovina (MADR, 2014). El 

sacrificio informal de ovinos realizados en fincas y mataderos de plazas es una limitante de la 

comercialización de carne, ya que no hay plantas de beneficio que cumpla con esta función, la 

cual le aportarían un valor agregado a la carne dejando mejor rentabilidad al productor 

(Gonzáles, 2011). 

3.4 Problemas con los parásitos gastrointestinales en los ovinos. 

Las enfermedades parasitarias conforman el mayor y más grave problema sanitario que 

concierne a los sistemas de producción ovina, disminuyendo así la productividad (Arèchiga et 

al., 2008). Según, Botero & Torrente (2011) reportan que las parasitosis provocadas por 
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nematodos gastrointestinales representan uno de los problemas sanitarios más importantes a 

nivel mundial y que afecta de forma continua al ganado ovino, principalmente a los animales 

jóvenes en desarrollo afectando su crecimiento y productividad, debido a la presencia de los 

parásitos los animales se debilitan y son susceptibles a contraer enfermedades secundarias que 

incluso le ocasionan la muerte en casos extremos. 

Tabla 1. Parámetros productivos e incorporación tecnológica. 

Parámetros productivos Promedio Tipo de tecnología 

Peso al nacer (Kg) 2,5 Media 

Edad al destete (días) 60 Media 

Peso al destete (Kg) 15 Media 

Ganancia de peso (g) 80-160 Media 

Mortalidad predestete (%) >15 Baja 

Mortalidad posdestete (%) >8 Baja 

Mortalidad para ceba (%) >20 Baja 

Mortalidad adultos (%) >3 Baja 

Peso primer servicio (Kg) 35 Media 

Partos (hembra/año) 1 Baja 

Crías (parto) 1 Baja 

Crías destete (parto) 1 Baja 

Edad de sacrificio (días) 240 Media 

Peso al sacrificio (Kg) 30 Media 

Rendimiento en canal (%) 50 Media 

Edad de descarte (años) >6 Baja 

Nota. Modificado de Arévalo y Correa, 2013 

La mayoría de los ovinos y caprinos son propensos a infecciones parasitarias comunes, debido a 

que su reproducción y cría es de manera colectiva. Siendo los nematodos del grupo de los 

tricostrongilidos los parásitos más frecuentes en los apriscos, estudios han evidenciado que 

existen una variedad de especies de parásitos más comunes que se localizan en diferentes zonas 
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del aparato digestivo, siendo las especies más comunes encontradas en el abomaso Haemonchus 

contortus; en el intestino delgado,  Bunostomun trigonocephalum, Cooperia curticel y Cooperia 

mcmasteri, Nematodirus filecillo, N. battus y N. spathinger, Trichostrongylus columbriformes, 

Trichostrongylus vitrinus y Strongyloides papillosus; en el intestino grueso se ha reportado a 

Oesophagostomum venulosum, Trichuris ovis y Chabertia ovina (Peter JW 2005).  

3.4.1 Nematodos gastrointestinales en ovinos 

El origen de los nematodos pertenecientes al orden Strongylida, orden al que pertenecen todos 

los vermes gastrointestinales de los ovinos se remota a nemátodos de vida libre que iniciaron 

parasitando a anfibios hace 350 millones de años, posiblemente penetrando al principio al 

hospedero por la piel, quedando así la ingestión oral como vía secundaria (Cordero et al., 2000). 

Luego estos fueron coevolucionando junto con los primeros hospederos hasta nuestros días para 

pasar a ser parte de la fauna de reptiles, aves y mamíferos gracias a la capacidad que tienen de 

adaptación frente a los sucesivos hospederos (Suarez et al., 2002)  

Por otro lado, los nematodos gastrointestinales se ratifican como el principal problema y la 

mayor limitante productiva en la explotación de pequeños rumiantes basados en sistemas de 

pastoreo (Cordero 1999). Por lo que provocan grandes daños en los sistemas ovinos- caprinos y 

también ser responsables de síndrome clínicos graves de gran importancia en la producción 

animal en todo el mundo (Bradford 2010). 

3.4.2 El orden Strongylida 

Comprende ocho superfamilias de las cuales Trichostrongyloidea contiene la mayoría de los 

géneros más frecuentes en los lanares como Haemonchus, Trichostrongylus, Taladorsagia 

(Ostertagia), Cooperia y Dyctiocaulus. Molinoidea (Nematodirinae) con su género Nematodirus. 



22 
 

Strongyloidea contempla los géneros Chabertia y Oesophagostomum y Ancylostomatoidea el 

género Bunostomum, en el orden Trichinelloidea se destaca el parasitismo por Trichuris ovis 

(Cordero et al., 2000). La familia Trichostrongyloidea, comprende los nemátodos más patógenos 

para los ovinos en Colombia, se puede decir que son casi exclusivamente de los herbívoros 

(Ramírez et al., 2014).  

3.4.2.1. Géneros de nematodos gastrointestinales 

Trichostongylus: Son vermes finos y filamentosos de color pardo rojizo. Su tamaño es de 

menos de 7mm de longitud, los machos poseen espículas cortas, robustas y retorcidas, en la 

hembra la cola es afilada carecen de solapa vulvar y sus huevos son ovoides (Urquhart et al., 

2001). Entre las especies más frecuentes en los rumiantes se encuentran Trichostrongilus axei, el 

más pequeño y la única especie presente en el abomaso. Trichostrongyllus vitrinus, se encuentra 

en el intestino delgado de las ovejas y cabras y Trichostrongylus colubriformis, se encuentra en 

el intestino delgado y a veces en el cuajar de rumiantes (Cordero, 1999).    

Haemonchus contortus: Es el nematodo hematófago más infestante del abomaso de los ovinos, 

este es capaz de succionar 0.05ml de sangre por verme al día, por lo cual una cantidad de 5000 

larvas extraerían 250 ml de sangre diarios (Urquhart et al., 2001; Abbott et al., 2012), 

provocando así pérdidas considerables en la ganadería ovina en países templados, tropicales y 

subtropicales.  

Cooperia: Es un parasito rojizo y pequeño con una longitud de menos de 9mm y con una 

vesicula cefálica muy característica en su extremo anterior (cordero 1999). (Cooperia curticei) es 

la especie más importante adaptando una forma de muelle de reloj (Kassai, 2002). Es de vital 

importancia resaltar que en animales jóvenes se puede observar inapetencia, edema 
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submandibular, diarrea profusa y pérdida de peso. No obstante, en animales mayores de 1 año 

adquieren una fuerte inmunidad frente a la infección (Urquhart et al., 2001).  

Nematodirus: Las especies más grandes pueden alcanzar los 25mm de longitud, los vermes 

entrelazados dan la apariencia de una madeja de lana (Urquhart et al., 2001).  Entre las especies 

encontradas tenemos Nematodirus battus Nematodirus spathiger y Nematodirus filicollis que son 

los parasito más habituales del ovino en el trópico (Vignau 2005).  

Oesophagostomum: Las especies encontradas son Oesophagostomum Columbianum y 

Oesophagostomum venulosum, estos parásitos nodulares son los más patógenos en los ovinos, 

que se encuentran en condiciones húmedas en los tropicos y subtrópicos (Van Wyk, & Mayhew, 

2013; Urquhart et al., 2001). En los animales los signos clínicos más comunes son anorexia, 

hipertermia, abatimiento, diarrea con tonos oscuros sanguinolentas y fétidas, pérdida de peso y 

edema submandibular (Urquhart et al., 2001). En la forma crónica se observa inapetencia, 

adelgazamiento, diarrea intermitente, anemia y edemas (Cordero 1999).  

Chabertia ovina: Son de color blanco grisaceo de 1- 2 cm de largo poseen un extremo anterior 

truncado y dilatado a consecuencia de su amplia capsula bucal con forma de campana (Urquhart 

et al., 2001). 

Strongyloides: Este género posee una característica única entre los parásitos de los animales 

domésticos al alternar generaciones de vida y parasitarias (Bowman, 2011). Strongyloides 

papillosus es un verme delgado de menos de 1 cm de largo, se localiza en la mucosa del intestino 

delgado de rumiantes domésticos y silvestres (Cordero, 1999). Su largo esófago es casi cilíndrico 

llegando a ocupar la tercera parte del cuerpo y al estar entrelazados el útero con el intestino da la 

apariencia de una hebra retorcida (Urquhart et al., 2001).  
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Trichuris ovis: Los tamaños de los estados adultos varían de 30-80 mm de longitud, poseen un 

esófago moliniforme o esticosoma, la parte anterior del cuerpo es larga y delgada con forma de 

látigo y el doble del tamaño de la porción posterior; la parte posterior es más corta y gruesa con 

forma de mango (Cordero 1999). Los machos miden de 50 a 80 mm, presentan una cola en 

forma de espiral con una vaina que rodea su espícula, las hembras miden de 35 a 75 mm y 

poseen una cola curva (Urquhart et al., 2001).  

Hay que tener en cuenta que entre el 80 y 90% de las infecciones parasitarias de los ovinos se 

debe al Haemonchus contortus por ser el más patógeno (Quiroz 2006). 

3.4.3 Localización en el Tracto Digestivo 

Los nematodos y la especificidad con respecto a los hospederos, se muestra que el intestino 

delgado es el habitad más probable de los Trichostrongylideos, el abomaso o estomago real de 

los rumiantes habría sido colonizado por las diferentes subfamilias de cada rama de nematodos 

durante la evolución y dispersión de los miembros de la familia (Cordero et al., 2000; Suárez et 

al., 2002). 

3.4.4 Distribución Geográfica 

Hoy día los Trichostongylus son cosmopolitas debido a la adaptación que tienen los rumiantes a 

los diferentes ambientes biogeográficos (Sultán et al., 2016). Por otra parte, la amplia 

distribución que presentan se debe a la adaptación de sus formas larvarias de vida libre y a un 

abanico de condiciones climáticas diferentes a los que fueron expuestos sus hospedadores 

(Suárez et al., 2002). 

La trasmisión de los nemátodos intestinales se da en forma directa, por medio de vías como 

ingestión, vía percutánea y lactogénica. Las cuales se convierten en las principales forman de 
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ingreso del parasito al hospedero, siendo los forrajes o aguas contaminadas con el estadio de 

larva 3 de estos parásitos las principales fuentes de contagio. Hembras y machos de los 

tricostrongylidos luego de alcanzar el estadio adulto en el aparato digestivo del rumiante, 

copulan con la posterior ovoposición y liberación de huevos al medio a través de las heces, estos 

se dispersan por las praderas, su eclosión y desarrollo de la larva hasta estadio 3 dependerá de las 

condiciones de temperatura, pH, humedad, y prácticas de manejo, las cuales pueden influir en la 

probabilidad de infección de los demás animales.  

La penetración oral es característica de los nemátodos Trichostrongylus  en los ovinos (George & 

Quiroz, 1991; Rossanigo, 2001). Témenos que la capacidad adquirida en el transcurso de la 

evolución luego de la vía percutánea y esta nueva forma de transmisión oral posibilita la gran 

expansión y diversificación de estos nemátodos en el hospedero (Suárez et al., 2002). Este Ciclo 

biológico es detallado a groso modo en la Figura 1. 

 

Figura 1. Ciclo biológico común a los nemátodos más frecuentes 
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Entonces por medio de la vía oral las larvas tres infectan al animal en pastoreo produciendo así la 

etapa de infestación originado la fase interna o endógena (Bichuette et al., 2015), posteriormente 

cuando el animal digiere el estadio tres (L3) esta penetra la mucosa gastrointestinal (Suárez et 

al., 2002). Este allí, sufre la última muda y evoluciona a larva 4 dentro de la mucosa del abomaso 

tratándose de parásitos como el Haemonchus o Trichostrongylus axei o la mucosa del intestino 

para el caso de Trichostrongylus spp, Nematudirus o Cooperia (Mederos & Banchero, 2009). 

Las larvas emergen de la mucosa a medida que se desarrollan a forma de juveniles, estás 

maduran originando parásitos adultos hembras y machos en condiciones de copular y producir 

huevos fértiles que son eliminados por la materia fecal (Cordero & Rojo, 2000). Los adultos 

viven de uno a tres meses como promedio (Rossanigo, 2001). 

Una de las técnicas que se ha utilizado de manera cotidiana para obtener diagnósticos de la 

parasitosis gastrointestinal es por medio de estudios de coprología, de los cuales el más utilizado 

ha sido la técnica de McMaster (HPG) que determina cuantitativamente el número de huevos de 

parásitos gastrointestinales, para esto se realiza el conteo de huevos por gramo de heces. Sin 

embargo, esta técnica presenta limitaciones importantes, ya que solamente permite identificar las 

familias a las que pertenecen los parásitos y en algunos casos se puede llegar hasta la 

identificación del género, pero no determina las especies presentes. Otra posibilidad para el 

diagnóstico, es la identificación de larvas infectantes obtenidas de cultivos larvarios para 

determinar los géneros y en algunos casos las especies. Pero cuando los estudios requieren de la 

identificación de la especie participante en el proceso infectivo, se deben realizar estudios post 

mortem a través de la necropsia de animales fallecidos o sacrificados que permiten la 

recuperación de parásitos adultos y de esta manera encauzar los programas de control parasitario 

de acuerdo con las especies presentes en una determinada región. 
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3.5 Marcadores moleculares en la producción animal 

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

los humanos, animales, plantas, bacterias y virus, impulsando el desarrollo de nuevos estudios 

como la secuenciación completa de genomas (Cañon, 2006). 

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), 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). De ahí que, con los QTL se pueden seleccionar 

animales que porten ciertas características de interés zootécnicas y realizar selección asistida por 

marcadores (SAM) (Dehnavi et al., 2012). 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, 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 que cambien en su estructura proteica. También 

sirven para encontrar variaciones genéticas funcionales (FAO, 2010). 

Los marcadores genéticos se utilizan entonces para la genotipificación y detección de 

individuos portadores de alelos de interés (Dehnavi et al., 2012). Para esto diferentes técnicas 

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

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



28 
 

(RFLPs), Polimorfismo Conformacional de Cadena simple (SSCP) y el secuenciamiento del 

ADN, han sido desarrolladas. 

La SSCP es utilizada en segmentos de nucleótidos entre 150 a 200 pares de bases, con una 

sensibilidad hasta del 90% y permite identificar el cambio de nucleótido en un segmento por 

medio de migración electroforética en geles de poliacrilamida. Esta técnica es económica y 

confiable, sin embargo, se requiere de tiempo para la estandarización del gel en cada fragmento a 

evaluar (Estrada et al., 2005). 

Otra técnica útil para identificar SNPs es la PCR-RFLP, donde se utilizan enzimas de 

restricción específicas para realizar cortes en el ADN en sitios específicos que son detectados. La 

PCR – RFLP, para identificar los patrones de corte de un gen se realiza la PCR normal y luego se 

adiciona una enzima de restricción específica realizando cortes específicos que luego serán 

observados en geles de poliacrilamida (FAO, 2010). 

Finalmente, el secuenciamiento bidireccional del ADN en la identificación de SNPs ha sido 

ampliamente utilizado. Consiste en amplificar un fragmento de alrededor de 150pb cadena arriba 

y cadena abajo del sitio de la mutación, realizar el secuenciamiento de cada cadena, alinearlas y 

evaluando la posición específica relativa determinar el genotipo de cada animal.  

3.6 Genes relacionados con la resistencia a parásitos gastrointestinales 

3.6.1 El gen GLI1 

El gen GLI1 pertenece a la familia dedos de zinc 1. Se localiza en el cromosoma 3 de la oveja. 

Actúa como un activador transcripcional (PubMed: 19706761, PubMed: 10806483, PubMed: 

19878745, PubMed: 24311597, PubMed: 24217340). Se une a la secuencia de consenso de ADN 

5'-GACCACCCA-3 '(PubMed: 2105456, PubMed: 8378770, PubMed: 24217340). Puede regular 
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la transcripción de genes específicos durante el desarrollo normal (PubMed: 19706761). Puede 

desempeñar un papel en el desarrollo craneofacial y el desarrollo digital, así como en el 

desarrollo del sistema nervioso central y el tracto gastrointestinal. Mediación de señalización 

SHH (PubMed: 19706761). Juega un papel en la proliferación y diferenciación celular a través 

de su papel en la señalización de SHH, es una glicoproteína perteneciente a la familia de genes 

Hh, la cual es secretada mediante mecanismos paracrinos, vía de gran conservación evolutiva 

para regular la histogénesis y la organogénesis mediante procesos celulares de proliferación, 

diferenciación, migración y supervivencia celular, que favorecen la conformación de campos 

morfogenéticos en lugares específicos del cuerpo del embrión en desarrollo o en el adulto  que a 

su vez establecen gradientes de concentración que regulan la densidad y destino de diferentes 

poblaciones celulares, Los homólogos de Ci en vertebrados son los genes GLI, de los que se han 

identificado tres: GLI1, GLI2 y GLI3. Las proteínas GLI son factores de transcripción 

multifuncionales que pueden actuar como activadores o represores de la transcripción. Estudios 

genéticos y bioquímicos indican que GLI1 funciona como un activador transcripcional de los 

genes diana de SHH mientras que GLI2 y GLI3 pueden actuar como activadores o represores 

según el contexto. GLI2 y GLI3 son los mediadores primarios de la vía de SHH mientras que 

GLI1, cuya expresión es transcripcionalmente regulada por GLI2 y GLI3, actúa secundariamente 

para potenciar dicha vía. 

3.6.2 El Gen IL2ORA. 

Subunidad alfa del receptor Interleucina 20. Este gen codifica al miembro de la familia de 

receptores de citoquina de tipo ll. Se localiza en el cromosoma 8 de la oveja NC_040264.1. La 

proteína codificada es una subunidad del receptor para la interleucina 20, una citoquina que 

puede estar involucrada en la función epidérmica. El receptor de interleuquina 20 es un complejo 
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heterodimérico que consiste en la proteína codificada y el receptor beta de interleuquina 20. 

Dentro de sus principales funciones, participa en una serie de señales moleculares iniciadas por 

la unión de una citoquina a un receptor en la superficie de una célula y que terminan con la 

regulación de un proceso celular posterior, activa o aumenta la frecuencia, velocidad o extensión 

de la vía de señalización apoptótica intrínseca, también interviene en la regulación de los 

procesos que determinan la perdida y reabsorción ósea. Así mismo, la proteína producto de este 

gen se considera como un componente integral de la membrana celular, pues tienen al menos una 

parte de su secuencia peptídica incrustada en la región hidrófoba de la membrana. 
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4. Metodología 

En esta investigación se utilizaron las muestras del banco de ADN del laboratorio de Genética 

Animal de la Universidad de Sucre, ubicado en el campus ciencias agropecuarias granja 

experimental el perico 7 km vía a Sincelejo- Sampués.  

Se tomaron 167 muestras, pertenecientes a los departamentos de Córdoba (n=81) y Sucre (n=86) 

y a los biotipos Etíope (n=94) y Sudán (n=73).  

Estas muestras fueron amplificadas mediante la técnica PCR, un polimorfismo tipo SNP en los 

genes GLI1 e IL20RA del ovino, que se presenta en la Tabla 2 (Periasamy et al., 2014). 
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Tabla 2. Identificación de los SNPs a genotipados. 

 

Fuente. Autora de la investigación.  

 

SNP_ID Ensembl Gen Alelos Chr Posición Dominio Cebador (5`-3`) 

GLI1_576 rs411868094 GLI family zinc finger 1 T/G 3 173101518 Exon 

AGAACCCTGGGCAGATTACC 

AGTCAGCGCCCAGATTGAA 

IL20RA_422 rs419463995 Interleukin 20 receptor alpha G/A 8 66786499 Exón 

TACAGCCCCCAAGAAGCAGT 

AGGGTTTACAAAGACGGGGG 
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La amplificación se realizó con el master mix “MangoMix” de BIOLINE de acuerdo a las 

especificaciones del fabricante. El perfil de amplificación de los dos locus que se estudiaron 

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 fue en un termociclador MasterCycler Nexus Gradient de Eppendorf®. 

Los productos amplificados se visualizaron por electroforesis en geles de agarosa al 1.5% y 

teñidos con GelRedTM. Los productos donde se evidencio la amplificación fueron cuantificados 

usando un espectrofotómetro NanoDrop 2000TM (Thermo Fisher Scientific). Los productos con 

al menos 100ng/ul fueron enviados a secuenciar bidireccionalmente a Macrogen USA. Los 

electroferogramas fueron editados y alineados usando el programa Geneious Prime© (2019.1), 

de acuerdo a las posiciones relativas de los SNPs fueron genotipados los animales, utilizando una 

base de datos de Excel. 

A partir de la base de datos de Excel, se calcularon las frecuencias alélicas y genotípicas, la 

heterocigocidad observada (Ho) y esperada (He), el índice FIS y las desviaciones del equilibrio de 

Hardy-Weinberg (EHW) con el programa GENALEX versión 6.5 (PEAKALL y SMOUSE, 

2012). 
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5. Resultados 

5.1 Frecuencias alélicas y genotípicas de los genes GLI1_576 y IL20RA_422 por biotipo 

En la tabla 3, se relacionan las frecuencias alélicas y genotípicas del gen GLI1_576 (PubMed: 

19706761) evaluado. Se encontró, que la frecuencia del alelo T para los dos biotipos fue mayor 

que la del alelo G, siendo mayor en Sudán que en Etíope. En general la población presentó una 

mayor frecuencia del genotipo TT al igual que para ambos biotipos Etíope (42%) y Sudán (53%). 

Al contrario, las frecuencias de los genotipos GG y GT que presentaron una menor frecuencia. 

Tabla 3. Frecuencias alélicas y genotípicas en los biotipos Etíope y Sudán para el gen 

GLI1_576. 

Biotipo 

Frecuencias Alélicas Frecuencias Genotípicas 

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 0,34±0,07 0,66± 0,07 0,16± 0,07 0,37±0,07 0,48 ± 0,07 

Fuente. Autora de la investigación 

En la tabla 4 se presentan las frecuencias alélicas y genotípicas para el gen IL20RA_422 

(NC_040264.1). Se encontró, que la frecuencia del alelo A para los dos biotipos Etíope (69%) y 

Sudán (67%) fue mayor que la frecuencia del alelo G. Por otro lado, la población presentó una 

mayor frecuencia del genotipo AA en el biotipo Etíope (49%), mientras que, el genotipo más 

frecuente en el biotipo Sudán fue AG (47%). 
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Tabla 4. Frecuencias alélicas y genotípicas en los biotipos etíope y sudan para el gen 

IL20RA_422. 

Biotipo 

Frecuencias Alélicas Frecuencias Genotípicas 

A G AA AG GG 

Etíope 0,69 0,31 0,49 0,40 0,12 

Sudán 0,67 0,33 0,44 0,47 0,10 

OPC 0,68 ± 0,01 0,32± 0,01 0,47 ± 0,03 0,44± 0,04 0,11± 0,01 

Fuente. Autora de la investigación 

 

 

5.2 Frecuencias alélicas y genotípicas de los genes GLI1_576 y IL20RA_422 por 

departamento (Sucre – Córdoba) 

Las frecuencias alélicas y genotípicas para el gen GLI1_576 para los departamentos Sucre y 

Córdoba se relacionan en la tabla 5. La frecuencia del alelo T fue mayor que la frecuencia del 

alelo G en los dos departamentos, con mayor valor en Sucre (74%) que en Córdoba (65%). Por 

otro lado, Sucre presentó una mayor frecuencia del genotipo TT (58%), seguido el genotipo GT 

(39%), pero para Córdoba se presentó una mayor frecuencia del genotipo GT (43%) seguido el 

genotipo TT (42%). 

Tabla 5. Frecuencias alélicas y genotípicas para el gen GLI1_576 para los departamentos 

sucre y córdoba. 

Departamento 
Frecuencias Alélicas Frecuencias Genotípicas 

G T GG GT TT 

Sucre 0,26 0,74 0,03 0,39 0,58 

Córdoba 0,35 0,65 0,15 0,43 0,42 

OPC 0,43±0,06 0,69±0,06 0,11±0,08 0,61±0,03 0,79±0,1 

Fuente. Autora de la investigación 

 

Se encontró que la frecuencia del alelo A fue mayor que la frecuencia del alelo G para el gen 

IL20RA_422 en ambos departamentos bajo estudio (Tabla 6), alcanzando una frecuencia de 

72%. Alelo G Sucre (30%) y Córdoba (28%). La población de OPC presentó una mayor 
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frecuencia del genotipo AA, en el cual para el departamento de Sucre fue de 47% y de 54% para 

Córdoba. 

Tabla 6. Frecuencias alélicas y genotípicas para el gen IL20RA_422 para los 

departamentos Sucre y Córdoba. 

Departamento 

Frecuencias Alélicas Frecuencias Genotípicas 

A G AA AG GG 

Sucre 0,72 0,30 0,47 0,44 0,1 

Córdoba 0,70 0,28 0,54 0,36 0,1 

OPC 0,71±0,01 0,44±0,01 0,74±0,05 0,62±0,06 0,15±0 

Fuente. Autora de la investigación 

 

5.3 Índices de diversidad genética para los genes GLI1_576 e IL20RA_422 por biotipo. 

En la tabla 7, se presentan los valores de heterocigocidad observada (Ho) y esperada (He), índice 

de fijación (F) y la probabilidad de equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) por biotipo para el gen 

GLI1_576. Ambos biotipos presentaron similar valor de Ho, sin embargo, el biotipo Etíope la 

heterocigocidad esperada estuvo un 8% más alta en comparación con el biotipo Sudán, lo 

anterior reflejo valores positivos de F. En cuanto al equilibrio de HWE no se encontraron 

desviaciones significativas en ninguno de los dos biotipos. 

Tabla 7. Índice de diversidad genética para el gen GLI1_576 por biotipo. 
Biotipo Ho He F HWE 

Etíope 0,37 0,48 0,220 0,15ns 

Sudán 0,37 0,40 0,080 0,50ns 

OPC 0,37 ±0,06 0,44±0,06 0,040 0,325ns 

Fuente. Autora de la investigación. Nota. ns No significativo (p>0,05) 

 



37 
 

Para el gen IL20RA_422, el biotipo Sudán, el valor de Ho superó al de He, lo contrario se 

encontró en el biotipo Etiope, esto produjo un valor positivo de F en Etiope y negativo en Sudán, 

aunque los valores de He fueron similares en ambos biotipos. Sin embargo, no se presentaron 

desviaciones del HWE en ambos biotipos (Tabla 8). 

Tabla 8. Índice de diversidad genética para el gen IL20RA_422 por biotipo. 
Biotipo Ho He F HWE 

Etíope 0,39 0,43 0,082 0,59ns 

Sudán 0,47 0,44 -0,057 0,65ns 

OPC 0,43 ± 0,06 0,44± 0,01 0,01 0,62ns 

Fuente. Autora de la investigación. Nota. ns No significativo (p>0,05) 

 

5.4 Índices de diversidad genética para los genes GLI1_576 e IL20RA_422 por 

departamento 

En la tabla 9, se presentan la heterocigocidad observada (Ho) y esperada (He), índice de fijación 

(F) y la probabilidad de equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) para el gen GI1_576. En Sucre el 

valor de Ho superó al de He, lo contrario ocurrió en el departamento de Córdoba. Por tanto, el 

valor de F fue negativo en Sucre y positivo en Córdoba, estas variaciones no generaron desvíos 

del HWE. 

Tabla 9. Índice de diversidad genética para el gen GLI1_576 por departamento. 
Departamento Ho He F HWE 

Sucre 0,42 0,38 -0,10 0,39ns 

Córdoba 0,40 0,46  0,12 0,46ns 

OPC 0,62±0,02 0,61±0,05 0,01 0,42ns 

Fuente. Autora de la investigación. Nota. ns No significativo (p>0,05) 
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En la tabla 10 se presenta que para el gen IL20RA_422 en el departamento de Córdoba el valor 

de He fue mayor (40%) que lo observado (36%). Por otro lado, según el índice de fijación Sucre 

mostró, que la heterocigocidad observada fue mayor en 1% que la He, en general no hubo 

diferencia significativa para el HWE. 

Tabla 10. Índice de diversidad genética para el gen IL20RA_422 por departamento. 
Departamento Ho He F HWE 

Sucre 0,43 0,42 -0,03 0,42ns 

Córdoba 0,36 0,40 0,11 0,40ns 

OPC 0,61±0,05 0,62±0,01 0,04 0,41ns 

Fuente. Autora de la investigación. Nota. ns No significativo (p>0,05) 
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6. Discusión 

Esta investigación se basó en la caracterización del polimorfismo genético en dos genes 

propuestos como candidatos a la resistencia de parásitos gastrointestinales (PGI) en ovinos. 

El conteo de huevos fecales es un importante marcador fenotípico para la resistencia de 

diferentes parásitos gastrointestinales en ovinos (Amarante et al., 2004). Kim  et al., (2004) 

recalcan que la genética del huésped afecta significativamente este conteo. Periasamy et al., 

(2014), asoció los genes GLI1_576 e IL20RA_422 con el conteo de huevos de PGI en ovinos y 

propuso al genotipo GG para el gen GLI1_576 y al genotipo AA para el gen IL20RA_422 como 

los de interés, pues estos se asociaron significativamente con un menor conteo de huevos de PGI. 

El genotipo de interés (GG) en el gen GLI1_576 no fue el más frecuente en los biotipos de 

OPC estudiados, alcanzando una frecuencia promedio de 0,16± 0,07, con mayor frecuencia en el 

biotipo Etíope (0,21) que en el Sudán (0,10). Así mismo, 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 

En la tabla 11, se presentan las frecuencias alélicas y genotípicas para el gen GLI1_576 en razas 

del mundo. 
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Tabla 11. Frecuencias alélicas y genotípicas del gen GLI1_576 en diferentes razas ovinas 

del mundo.  

Raza 

Frecuencias Alélicas Frecuencias Genotípicas 

T G TT GT GG 

OPC 0,66 0,34 0,48 0,37 0,16 

Afshari 0,50 0,50 0,00 1,00 0,00 

Awassai 0,50 0,50 0,33 0,33 0,33 

Bangladesí 0,50 0,50 0,00 1,00 0,00 

Beni Guil 0,92 0,08 0,83 0,17 0,00 

Castellana 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Changthangi 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Cheviot 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Churra 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Composite 0,91 0,09 0,82 0,18 0,00 

Coopworth 0,08 0,12 0,79 0,18 0,03 

Criollo Brazileño 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

D´ Man 0,71 0,29 0,46 0,50 0,04 

Dorper Blanco Africano 0,50 0,50 0,00 1,00 0,00 

Finnsheep 0,88 0,13 0,75 0,25 0,00 

Garut 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Gulf Coast Native 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Karakas 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Merino 0,67 0,33 0,33 0,67 0,00 

Merino Horned 0,63 0,38 0,25 0,75 0,00 

Merino Polled 0,83 0,17 0,67 0,33 0,00 

Morada Nova 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Norduz 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Norwegian White Sheep 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 
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Ojalada 0,50 0,50 1,00 0,00 0,00 

Ouled Djellal 0,63 0,38 0,50 0,25 0,25 

Romney 0,89 0,11 0,79 0,21 0,00 

Ronderib Afrikaner 0,50 0,50 0,50 0,00 0,50 

Sakiz 0,50 0,50 0,50 0,00 0,50 

Salz 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Santa Ines 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Sardinian Acestral Black 0,83 0,17 0,71 0,25 0,04 

Sumatran 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Swiss White Alpine 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Texel 0,95 0,05 0,90 0,10 0,00 

Tibetan 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Timahdite 0,73 0,27 0,47 0,53 0,00 

Wilthire 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Fuente. Autora de la investigación 

 

La comparación del OPC (Etíope y Sudan) con diferentes razas en el mundo, se encontró que 

para el gen GLI1_576 existen razas que tiene una menor frecuencia del alelo G, como son Beni 

Guil, Composite, Coopworth, D´ man, Finnsheep, Karakas , Merino, Merino Horned , Merino 

Polled , Morada nova, Norduz, Ouled Djellal, Romney, Santa Ines , Sardinian Acestral Black, 

Sumatran , Swiss White Alpine , Texel, Tibetan , Timahdite. En promedio la frecuencia alélica 

para este alelo en todas las razas mencionadas fue de 0,22. 

Así mismo, el genotipo GG de interés para este gen, está ausente en 30 de las 37 razas 

presentadas en la tabla 11. La frecuencia encontrada de este genotipo en el OPC solo es superada 

por las razas Awassai, Ouled Djellal, Ronderib Afrikaner y Sakiz. Mientras que, el genotipo más 

susceptible (TT) esta fijo en las razas Castellana, Changthangi, Cheviot, Churra, Criollo 
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Brazileño, Garut, Gulf Coast Native, Norwegian white sheep, Salz, Swiss White Alpine, 

Wilthire. 

Para el gen IL20RA_422 el genotipo AA se asoció significativamente con un menor conteo de 

huevos de PGI (Periasamy et al., 2014). Este genotipo presentó la frecuencia más alta para el 

OPC (0,47 ± 0,03). Así mismo, presentó la mayor frecuencia en el biotipo Etíope (0,49), pero no, 

en el biotipo Sudán (0,44). En este último biotipo, el genotipo AG fue el más frecuente y también 

el de peor desempeño en el conteo de huevos de PIG según Periasamy et al., (2014). 

En la tabla 12, se presentan las frecuencias alélicas y genotípicas para el gen IL20RA_422 en 37 

razas ovinas del mundo. 

Tabla 12. Frecuencias alélicas y genotípicas del gen IL20RA_422 en diferentes razas ovinas 

del mundo. 

Raza 

Frecuencias Alélicas Frecuencias Genotípicas 

A G AA AG GG 

OPC 0,68 0,32 0,47 0,44 0,11 

Afshari 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

African White Dorper 0,5 0,5 0,5 0,00 0,5 

Awassai 0,67 0,33 0,67 0,00 0,33 

Beni Guil 0,58 0,42 0,33 0,50 0,17 

Blangladeshi 0,75 0,25 0,5 0,50 0,00 

Brazilian Creole 0,75 0,25 0,5 0,50 0,00 

Castellana 0,25 0,75 0,00 0,50 0,50 

Changthangi 0,50 0,50 0,50 0,00 0,50 

Cheviot 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Churra 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Composite 0,91 0,09 0,82 0,18 0,00 

Coopworth 0,93 0,07 0,87 0,14 0,00 
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D´ Man 0,60 0,40 0,35 0,50 0,15 

Finnsheep 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Garut 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Gulf Coast Native 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Karakas 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Merino 0,83 0,17 0,67 0,33 0,00 

Merino Horned 0,88 0,13 0,75 0,25 0,00 

Merino Polled 0,92 0,08 0,83 0,17 0,00 

Morada Nova 0,25 0,75 0,50 0,00 0,50 

Norduz 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Norwegian White Sheep 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Ojalada 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Ouled Djellal 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Romney 0,88 0,12 0,77 0,23 0,00 

Ronderib Afrikaner 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Sakiz 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Salz 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Santa Ines 0,00 1,00 1,00 0,00 1,00 

Sardinian Acestral Black 0,58 0,42 0,33 0,50 0,17 

Sumatran 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Swiss White Alpine 1,00 0,00 1,00 0,00 0,00 

Texel 0,95 0,05 0,90 0,10 0,00 

Tibetan 0,50 0,50 0,00 1,00 0,00 

Timahdite 0,63 0,37 0,40 0,47 0,13 

Wilthire 0,75 0,25 0,50 0,50 0,00 

Fuente. Autora de la investigación 
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Para el alelo A del gen IL20RA_422 las razas African white Dorper, Awassai, Beni Guil, 

Castellana, Changthangi, D´ Man, Morada Nova, Santa Ines, Sardinian Acestral Black, Tibetan y 

Timahdite presentaron una frecuencia menor a la reportada para el OPC. 

Respecto al genotipo de interés (AA) para este gen, la frecuencia reportada para el OPC, es más 

baja que para 31 razas reportadas en la tabla 12, resaltando la ausencia de este genotipo en las 

razas Castellana y Tibetan. 

Los resultados muestran que el biotipo Etíope tiene mayor frecuencia tanto del alelo como del 

genotipo de interés para los genes estudiados, los cuales promedian 54% para la frecuencia 

alélica y 35% para la genotípica, comparada con 48% y 27% para las frecuencias alélica y 

genotípicas, respectivamente en el biotipo Sudán. Así mismo, del departamento de Córdoba la 

frecuencia acumulada promedio del alelo y genotipo de interés fueron de 53% y 35% 

respectivamente, más altas que para el departamento de Sucre, con frecuencias de 49% y 25% 

para las frecuencias alélicas y genotípicas respectivamente. 

La diversidad genética encontrada fue alta en los loci estudiados. Las diferencias encontradas 

entre la heterocigocidad observada y esperada ya sea por biotipo o departamento, fueron 

mínimas. Lo que se tradujo en que no hubo diferencias significativas para los departamentos, 

para el equilibrio de Hardy-Weinberg. Esto ocurre cuando la población se mezcla al azar, pero 

no ocurren las fuerzas de migración, deriva genética o selección en una población infinita, el 

resultado que se presenta es un locus en equilibrio donde las frecuencias alélicas no cambian de 

generación en generación y las frecuencias genotípicas se mantienen constantes (Butler J.M. 

2005). Lo anterior asegura, que en el OPC no se han realizado procesos de mejoramiento 

genético encaminados a aumentar la resistencia a los PGI. 
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7. Conclusiones 

Los genes GLI1 e IL20RA son polimórficos en los OPC. 

En el Gen GLI1 el alelo T y el genotipo TT fueron los más frecuentes para los dos biotipos y en 

todo el OPC. Para el gen IL20RA, el alelo A y el genotipo AA fueron los más frecuentes para los 

dos biotipos y en todo el OPC. El anállisis por departamento mostró la misma tendencia. 

Los valores de diversidad genética a nivel de genes encontrado fueron altos, donde primó un 

mayor valor de He, valores positivos de F y sin desviós significativos del equilibrio de Hardy-

Weinberg. 

La diversidad genética a partir del análisis entre departamentos mostró mayor diversidad para el 

gen GLI1 en Córdoba y mayor diversidad para el gen IL20RA en Sucre, pero sin desvíos del 

equilibrio de Hardy-Weinberg en ambos departamentos 

Los genotipos de interés, es decir los asociados con el bajo conteo de PGI (GG para el gen 

GLI1_576 y AA para el gen IL20RA_422) presentaron frecuencias altas (mayores al 10%) lo 

cual podría suponer que un proceso de mejoramiento genético en el OPC para aumentar la 

resistencia a los parásitos gastrointestinales es totalmente factible. 

El biotipo Etíope y en el departamento de Córdoba, se encontraron las frecuencias más altas de 

los genotipos de interés para ambos genes. 
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8. Recomendaciones 

Identificar individuos con los genotipos de interés y realizar una prueba de desempeño con el fin 

de comprobar los resultados bajo nuestras condiciones ambientales. 

Es necesario que se realicen nuevos estudios encaminados a mejorar la resistencia en los OPC 

contra los parásitos gastrointestinales, realizando un estudio de genoma completo o con nuevos 

genes candidatos a la característica. 

Aumentar el tamaño de muestras por biotipo y utilizar los factores como edad del animal y época 

de evaluación para establecer diferencias en cuanto a los parámetros genéticos. 

Proponer un programa de mejoramiento genético con el fin de aumentar la frecuencia genética de 

los genotipos GG y AA en los genes GLI1 e IL20RA respectivamente, con el fin de aumentar su 

resistencia contra los PGI en ambos biotipos. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



47 
 

9. Referencias  

AGUERRE, S. ET AL. Resistance to gastrointestinal nematodes in dairy sheep: Genetic 

variability and relevance of artificial infection of nucleus rams to select for resistant ewes on 

farms. Veterinary Parasitology 256, 16–23 (2018). 

AL KALALDEH, M. ET AL. Using imputed whole-genome sequence data to improve the 

accuracy of genomic prediction for parasite resistance in Australian sheep. Genetics Selection 

Evolution 51, 32 (2019). 

AL KALALDEH, M., GIBSON, J., LEE, S., GONDRO, C. & VAN DER WERF, J. 

Detection of genomic regions underlying resistance to gastrointestinal parasites in Australian 

sheep. Genetics Selection Evolution 51, 37 (2019). 

AMARANTE A, BRICARELLO P, ROCHA R, GENNARI S. Resistance of Santa Ines, 

Suffolk and Ile de France sheep to naturally acquired gastrointestinal nematode infections. Vet 

Parasitol. 2004; 120:91–106.  

ARÈCHIGA, C.F; AGUILERA, J.I & RINCÓN, R.M; Situación actual y perspectivas de la 

producción caprina ante el reto de la Globalización; Tropical and Subtropical Agroecosystems; 

2008. P.1-14. 

ATLIJA, M., ARRANZ, J.-J., MARTINEZ-VALLADARES, M. & GUTIÉRREZ-GIL, B. 

Detection and replication of QTL underlying resistance to gastrointestinal nematodes in adult 

sheep using the ovine 50K SNP array. Genetics Selection Evolution 48, 4 (2016). 



48 
 

BENAVIDES, M. V. ET AL. Identification of Novel Loci Associated with Gastrointestinal 

Parasite Resistance in a Red Maasai x Dorper Backcross Population. PLOS ONE 10, e0122797 

(2015). 

BENAVIDES, M., SONSTEGARD, T. & VAN TASSELL, C. Genomic Regions Associated 

with Sheep Resistance to Gastrointestinal Nematodes. Trends in Parasitology 32, 470–480 

(2016). 

BERTON, M. ET AL. Genetic parameter estimates for gastrointestinal nematode parasite 

resistance and maternal efficiency indicator traits in Santa Inês breed. Journal of Animal Science 

& Biotechnology 8, 1–16 (2017). 

BICHUETTE, M. A., LOPES, W. D. Z., GOMES, L. V. C., FELIPPELLI, G., CRUZ, B. C., 

MACIEL, W. G., … DA COSTA, A. J.  Susceptibility of helminth species parasites of sheep and 

goats to different chemical compounds in Brazil. Small Ruminant Research, 133, 93–101 (2015).  

https://doi.org/10.1016/j.smallrumres.2015.09.009 

BROWN, D. J. & FOGARTY, N. M. Genetic relationships between internal parasite 

resistance and production traits in Merino sheep. Anim. Prod. Sci. 57, 209–215 (2017). 

BUTLER, J.M. Forensic DNA Typing/Biology, Technology, and Genetics of STR markers 

[Sección del libro] = The Polymerase Chain Reaction (DNA Amplification) // Forensic DNA 

Typing / Biology, Technology, and Genetics of STR markers. Elsevier, (2005). 

CASTELLANOS, J. G; RODRÍGUEZ, J. C; TORO, W. L Y LUENGAS, C. L.  Agenda 

prospectiva de investigación y desarrollo tecnológico para la cadena productiva cárnica ovino – 

caprina en Colombia. Ministerio de Agricultura y Desarrollo Rural (2010) 

https://doi.org/10.1016/j.smallrumres.2015.09.009


49 
 

CORDERO, M., & ROJO, F. A. MARTINEZ, C. SANCHEZ, S. SUÁREZ, V., OLAECHEA, 

F., ROSSANIGO, C., & ROMERO, J. Parasitología Veterinaria enfermedades parasitarias de los 

ovinos y otros rumiantes menores en el cono sur de América. Inta. Buenos Aires, Argentina: 

INTA (2000). 

CUELLAR-GAMBOA, G.; JIMENEZ-ROBAYO, L.; GRAJELS-LOMBANA, H.; 

MORALES-MENDOZA, L.; LEAL-GUTIERREZ, J.; SANCHEZ-ISAZA, C. 2015. Factores 

que influencian la prolificidad en ovinos del centro agropecuario marengo, Colombia. Actas 

Iberoamericanas de Conservación Animal, 6: 460-465 (2015). 

DÍAZ RP, TORRES HG, OSORIO AMM, PÉREZ PH, PULIDO AAR, BECERRIL PAM, 

HERRERA HJG.  Resistencia genética a parásitos gastrointestinales en ovinos Florida, Pelibuey 

y sus cruzas en el trópico mexicano. Agrociencia 34(1):13-20… (2000) 

DIAZ-ANAYA, A., CHAVARRO-TULCÁN, G., PULIDO-MEDELLIN, M., GARCÍA-

CORREDOR, D. & VARGAS-AVELLA, J. Estudio coproparasitológico en ovinos al pastoreo 

en Boyacá, Colombia. Rev. Salud Amin 39, 1–8 (2017). 

ESTRADA REYES, Z. M. ET AL. 0332 Genetic markers identification and genotyping for 

resistance to internal parasites in sheep and goat infected with Haemonchus contortus. J Anim 

Sci 94, 159–160 (2016). 

GEORGE, S., & QUIROZ, H. (1991). Frecuencia de parásitos gastrointestinales, pulmonares 

y hepáticos en ovinos de la Magdalena Soltepec, Tlaxcala, México. Veterinaria Mexico, 3, 1991–

1994. 

 



50 
 

GONÇALVESA, M.M. ALENCARBV , R. GIGLIOTIA,, T.B. BILHASSIA , H.N. 

OLIVEIRAA , M.D. RABELOB , S.N. ESTEVESB , M.C.S. Oliveira Resistance of sheep from 

different genetic groups to gastrointestinal nematodes in the state of São Paulo, Brazil. Small 

Ruminant Research. 2018; 7-11.  

GOSSNER, A., WILKIE, H., JOSHI, A., HOPKINS, J., 2013. Exploring the abomasal lymph 

node transcriptome for genes associated with resistance to the sheep nematode Teladorsagia 

circumcincta. Vet. Res. 44, 68. 

GRAJALES, H.; TOVIO, N. 2010. Importancia de la oveja criolla colombiana como base 

genética en proyectos productivos. Universidad Nacional de Colombia sede Bogotá. Primer 

congreso internacional de produccion ovina-Centro de Convenciones CAFAM - La Floresta 

GREER, A. W., MCKENZIE, J. L., MCANULTY, R. W., HUNTLEY, J. F. & MCNEILLY, 

T. N. Immune development and performance characteristics of Romney sheep selected for either 

resistance or resilience to gastrointestinal nematodes. Veterinary Parasitology 250, 60–67 (2018). 

HAMIE, J., LOGAN, C., MCANULTY, R. & GREER, A. Faecal avoidance in Romney sheep 

lines selected for resistance or resilience to gastro-intestinal nematodes. New Zealand Journal of 

Animal Science and Production 78, 100–104 (2018). 

HEIN, W. R., PERNTHANER, A., PIEDRAFITA, D. & MEEUSEN, E. N. Immune 

mechanisms of resistance to gastrointestinal nematode infections in sheep. Parasite Immunology 

32, 541–548 (2010). 

ICA. 2018. Censo Nacional Agropecuario 2018. Disponible en: 

http://www.ica.gov.co/getdoc/8232c0e5-be97-42bd-b07b-9cdbfb07fcac/Censos-2008.aspx 

Consultado: 26 de agosto de 2018. 



51 
 

KAPLAN, R. M. & VIDYASHANKAR, A. N. An inconvenient truth: Global worming and 

anthelmintic resistance. Veterinary Parasitology 186, 70–78 (2012). 

KEMPER, K., ELWIN, R., BISHOP, S., GODDARDA, M. & WOOLASTONB, R. 

Haemonchus contortus and Trichostrongylus colubriformis did not adapt to long-term exposure 

to sheep that were genetically resistant or susceptible to nematode infections. International 

Journal for Parasitology 39, 607–614 (2009). 

KENYON, F. ET AL. The role of targeted selective treatments in the development of refugia-

based approaches to the control of gastrointestinal nematodes of small ruminants. Veterinary 

Parasitology 164, 3–11 (2009). 

LOZANO, H. 2014.; Reproducción ovina en Colombia. Revista de Ciencia Animal, 8: 67-83. 

MARTÍNEZ, R.S; VÁSQUEZ, R.R Y BALLESTERO, H. El ovino criollo en Colombia, 

conservación, caracterización y evaluación de la variabilidad genética. Libro Biodiversidad ovina 

iberoamericana. Caracterización y uso sustentable. pp 235 – 261 (2009) 

MCBEAN, D. ET AL. Fecal egg counts and immune markers in a line of Scottish Cashmere 

goats selected for resistance to gastrointestinal nematode parasite infection. Veterinary 

Parasitology 229, 1–8 (2016). 

MEDEROS, A., & BANCHERO, G. (2009). Parasitosis gastrointestinales de ovinos y 

bovinos: situación actual y avances de la investigación. Revista INIA, 34, 1–6. 

MILLER, J. E., BISHOP, S. C., COCKETT, N. E. & MCGRAW, R. A. Segregation of 

natural and experimental gastrointestinal nematode infection in F2 progeny of susceptible 



52 
 

Suffolk and resistant Gulf Coast Native sheep and its usefulness in assessment of genetic 

variation. Veterinary Parasitology 140, 83–89 (2006). 

MOLENTO, M., FORTES, F., PONDELEK, D., BORGES, F. & CHAGAS, A. Challenges of 

nematode control in ruminants: focus on Latin America. Vet Parasitol 180, 126–132 (2011). 

NICIURA, S. C. M. ET AL. In vivo selection for Haemonchus contortus resistance to 

monepantel. Journal of Helminthology 1–5 (2019). doi:10.1017/S0022149X19000221. 

NIMBKAR, C., GHALSASI, P. M., SWAN, A. A., WALKDEN-BROWN, S. W. & KAHN, 

L. P. Evaluation of growth rates and resistance to nematodes of Deccani and Bannur lambs and 

their crosses with Garole. Animal Science 76, 503–515 (2003). 

PERIASAMY, K. ET AL. Candidate Gene Approach for Parasite Resistance in Sheep – 

Variation in Immune Pathway Genes and Association with Fecal Egg Count. PLOS ONE 9, 

e88337 (2014). 

PETER JW, CHANDRAWATHANI P (2005) Haemonchus contortus: Parasite problem No. 1 

from Tropics - Polar Circle. Problems and prospects for control based on epidemiology. Trop 

Biomed 22: 131–137. 

RAMIREZ, L., & VILLAMIZAR, C. (2014). Determinación de parásitos gastrointestinales en 

tres modelos de producción ovina y bovina de la provincia garcía rovira y factores de riesgo 

biofísico y socioeconómico, asociados a su presencia. Universidad cooperativa de Colombia. 

ROSSANIGO, C. (2001). Otros Rumiantes menores. In enfermedades parasitarias (inta, pp. 

245–296). Buenos Aires, Argentina: INTA. 



53 
 

SAYRE, B. & HARRIS, G. Systems genetics approach reveals candidate genes for parasite 

resistance from quantitative trait loci studies in agricultural species - Sayre. Animal Genetics 43, 

190–198 (2012). 

SILVA, F. F. ET AL. Genome wide association study reveals new candidate genes for 

resistance to nematodes in Creole goat. Small Ruminant Research 166, 109–114 (2018). 

SULTAN, K., ELMONIR, W., & HEGAZY, Y. (2016). Gastrointestinal parasites of sheep in 

Kafrelsheikh governorate, Egypt: Prevalence, control and public health implications. Beni-Suef 

University Journal of Basic and Applied Sciences, 5(1), 79–84. 

https://doi.org/10.1016/j.bjbas.2015.12.001 

TORRES-ACOSTA JFJ, HOSTE H. (2008) Alternative or improved methods to limit gastro-

intestinal parasitism in grazing sheep and goats. Small Rumin Res. 77:159-173. 

Urquhart, G.M; Armour, J; Duncan, J.L.,Dunn, A., Jennings, F.W. (2001). Parasitología 

Veterinaria. Zaragoza, España. Editorial Acribia. pp.90- 130. 

Van Wyk, J.A. & Mayhew, E., 2013, Morphological identification of parasitic nematode 

infective larvae of small ruminants and cattle: A practical lab guide, Onderstepoort Journal of 

Veterinary Research 80(1), p.p 14 http:// dx.doi.org/10.4102/ojvr. 

Vignau, M.L., Venturini L.M., Romero J.R., Eiras, D.F., Walter U. (2005). Parasitología 

practica y modelos de enfermedades parasitarias en los anímales domésticos. Facultad de 

ciencias veterinarias, Universidad de la plata, Argentina, pp. 73-84. 

VIVAS, N. 2013. Diversidad genética de ovinos criollos colombianos. Tesis de Maestría. 

Universidad Nacional de Colombia. 98p. 

https://doi.org/10.1016/j.bjbas.2015.12.001


54 
 

WILKIE, H. ET AL. A candidate gene approach to study nematode resistance traits in 

naturally infected sheep. Veterinary Parasitology 243, 71–74 (2017). 

ZARAGOZA-VERA, C. et al. Variation in phenotypic resistance to gastrointestinal 

nematodes in hair sheep in the humid tropics of Mexico. Parasitol Res 118, 567–573 (2019). 

ZHANG, R. et al. Transcriptome analysis unraveled potential mechanisms of resistance to 

Haemonchus contortus infection in Merino sheep populations bred for parasite resistance. 

Veterinary Research 50, 7 (2019). 

ZHI-LIANG, H., CARISSA, A. & REECY, J. Building a livestock genetic and genomic 

information knowledgebase through integrative developments of Animal QTLdb and CorrDB. 

Nucleic Acids Research 47, C701-D710 (2019). 


