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INTRODUCCIÓN 
La población Rustipollos doble 

propósito, huevo y carne, fue 

originada por cruzamientos 

dirigidos en el año 2001 en la 

División de Avicultura de la 

Facultad de Ciencias 

Veterinarias, siendo en la 

actualidad el único núcleo 

existente en Paraguay.  

La caracterización molecular por microsatélites es una herramienta 

útil para el establecimiento de programas de conservación y 

mejoramiento animal. 

OBJETIVO GENERAL 
El objetivo de este trabajo fue determinar la diversidad y estructura 

genética de los Rustipollos, comparando con ocho razas y/o líneas 

de referencia. 

MATERIALES Y MÉTODOS 
Fueron analizadas 322 muestras de sangre de nueve poblaciones: 

Rustipollos (RUS), Andaluza Azul (AAZ), Brahma (BRH), 

Combatiente Español (CES), Cornish (COR), Leghorn (LEG), 

Nigeriana (NIG), Línea Parrillera Cobb (COB) y Plymounth Rock 

Blanca (PRB), utilizando 30 marcadores microsatélites 

recomendados por la FAO-ISAG1. Los datos de parámetros 

poblacionales que describen la diversidad genética, equilibrio de 

Hardy Weinberg y Coeficiente de Endogamia (FIS) se estimaron 

usando los software Cervus 3.012, GENEPOP versión 4.03 y 

GENETIX versión 4.054.  La estructura poblacional fue determinada 

con el metódo de STRUCTURE 2.3.45 y el Análisis Discriminante de 

Componentes Principales (DAPC)6 con el adegnet R versión 3.3.27.  

RESULTADOS 

Se observaron desviaciones en el equilibrio de HWE en todas las 

poblaciones, excepto en la LPC. El coeficiente medio de 

consanguinidad (FIS) en la población Rustipollos fue bajo pero 

positivo (0.04).  

 

 

El análisis de estructura 

poblacional y 

reasignación individual 

indico la existencia de al 

menos cuatro acervos 

genéticos bien 

diferenciados, como se 

observá en la Figura 1.  

 

 

 

Sin embargo, otros cinco 

acervos presentan mezclas 

genéticas diferentes dentro 

de la poblacion estudiada. 

Esto se confirmo con el 

Análisis Discriminante de 

Componentes Principales, 

donde la raza RUS es 

distinta a las demás. 

 

 

CONCLUSIONES 
Los resultados de este estudio destacan la importancia de 

salvaguardar la población local Rustipollos y, además facilitará la 

aplicación futura de un programa adecuado de manejo genético. 
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