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 Resumen 

 En este trabajo se describe la diferenciación de carnes procedentes de jabalí 

europeo (Sus scrofa scrofa) y cerdo doméstico (Sus scrofa domestica) mediante el 

análisis por PCR de la región mitocondrial D-loop y del gen nuclear que codifica para el 

receptor 1 de la melanocortina (MC1R). La discriminación por PCR-RFLP de jabalí y 

cerdo en la región D-loop no fue posible. Sin embargo, la técnica de PCR-RFLP 

desarrollada en el gen MC1R determinó perfiles de bandas característicos que 

permitieron la diferenciación de jabalí y cerdo mediante el empleo de las endonucleasas 

BspHI y BstUI.  

 Palabras clave: jabalí europeo, cerdo doméstico, D-loop, MC1R, PCR-RFLP. 

 Summary 

 This work describes the differentiation of European wild boar (Sus scrofa scrofa) 

and domestic swine (Sus scrofa domestica) meats by PCR targeting sequences from the 

mitochondrial displacement loop (D-loop) region and the nuclear melanocortin receptor 

1 (MC1R) gene. Detailed analysis of every D-loop sequence obtained indicated that 

PCR-RFLP differentiation between wild and domestic Sus scrofa meats was not 

possible. Nevertheless, the PCR-RFLP technique developed targeting the MC1R gene 

generated characteristic PCR–RFLP profiles that allowed discrimination among meats 

from wild and domestic swine specimens using BspHI and BstUI endonucleases. 
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Introducción 

 La sustitución de carne de jabalí por carne de cerdo es una práctica fraudulenta 

habitual debido al diferente precio que alcanzan en el mercado. A pesar de que el jabalí 

y el cerdo pertenecen a la misma especie, tanto sus características productivas como los 

atributos de su carne son diferentes (Krkoska et al., 2003). Por ello, es necesario que 

existan técnicas analíticas rápidas para su correcta identificación (Lenstra et al., 2001). 

 En este trabajo de investigación se ha abordado la diferenciación de carnes 

procedentes de jabalí europeo (Sus scrofa scrofa) y cerdo doméstico (Sus scrofa 

domestica) mediante el análisis por PCR de dos marcadores genéticos: la región 

mitocondrial D-loop y el gen nuclear que codifica para el receptor 1 de la melanocortina 

(MC1R). 

 Material y métodos 

 Se diseñaron inicialmente los cebadores conservados Mitdloop-FW (5´-

TACCATGCCGCGTGAAACCA-3´) y Mitdloop-REV (5´-

GGTCTTGTAAACCAGANAAGGAG-3´) para la amplificación de un fragmento 

común de la región mitocondrial D-loop de ~270 pb. A continuación, se amplificaron, 

purificaron y secuenciaron los amplicones D-loop obtenidos a partir de varios 

ejemplares de jabalí y cerdo. 

 Asimismo, se diseñaron los cebadores MC1R-FW (5´-

AGTGCCTGGAGGTGTCCATTCAC-3´) y MC1R-REV (5´-

CGTAGATGAGGGGGTCCAGGATAGA-3´) para amplificar un fragmento de ADN 

nuclear de 795 pb, específico de la especie Sus scrofa. La especificidad de estos 

cebadores se confirmó tras el análisis por PCR de carne procedente de otras especies de 

caza y domésticas como ciervo (Cervus elaphus), gamo (Dama dama), corzo 

(Capreolus capreolus), rebeco(Rupicapra rupicapra), muflón (Ovis ammon), cabra 

montés (Capra pyrenaica), vaca (Bos taurus), oveja (Ovis aries) y cabra (Capra 

hirucs). El estudio de los mapas de restricción de dicho fragmento permitió elegir las 

endonucleasas BspHI y BstUI para la diferenciación de jabalí y cerdo doméstico por 

PCR-RFLP. Se analizaron carnes procedentes de 45 individuos de cada subespecie 

porcina con los cebadores de Sus scrofa y, posteriormente, se procedió al análisis de los 

perfiles de restricción obtenidos tras la digestión de los amplicones con las dos enzimas 

seleccionadas. 
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Resultados y discusión 

• Análisis por PCR de la región mitocondrial D-loop 

 Tras la amplificación y secuenciación del fragmento D-loop de 270 pb en varios 

individuos de jabalí y cerdo doméstico no se detectó ninguna posición nucleotídica 

polimórfica diagnóstica que permitiese la diferenciación directa de las dos subespecies 

de Sus scrofa mediante una técnica de PCR-RFLP. 

• Análisis por PCR-RFLP del gen nuclear MC1R 

 Debido a la imposibilidad de diferenciar cerdo y jabalí con el marcador 

mitocondrial D-loop, se seleccionó el gen nuclear que codifica para el receptor 1 de la 

melanocortina (MC1R) (Kijas et al., 1998; Fernández et al., 2004). 

La pareja de cebadores específicos de Sus scrofa (MC1R-FW/MC1R-REV) 

amplificó el fragmento esperado de 795 pb en jabalí y cerdo doméstico, sin producir 

señal de amplificación en las otras especies de caza mayor y domésticas analizadas. A 

continuación, el estudio de los mapas de restricción de varias secuencias del gen MC1R 

de Sus scrofa, permitió la selección de las endonucleasas BspHI y BstUI para llevar a 

cabo su diferenciación por PCR-RFLP. Los patrones de bandas de ADN esperados 

según los mapas de restricción obtenidos con las enzimas seleccionadas determinaron 

un único perfil para jabalí y dos diferentes para el cerdo doméstico (tipo A o B) (Tabla 

1). 

 Los resultados obtenidos tras analizar las carnes procedentes de 45 jabalíes y 

cerdos con las enzimas BspHI y BstUI se muestran en la Figura 1. En la mayoría de las 

muestras de jabalíes analizadas (89%) se observó el perfil de restricción esperado (Jb), 

Tabla 1: Tamaño de los patrones de bandas esperados según de los mapas de restricción

del gen MC1R con las enzimas BspHI y BstUI. (En negrita aparecen los fragmentos de

ADN visibles en las imágenes electroforéticas).

 Jabalí 
Cerdo doméstico

tipo A 
Cerdo doméstico 

tipo B 

BspHI 795 539 
256 

795 

BstUI 345 
222 
177 
34 
15 
2 

345 
222 
177 
34 
15 
2 

399 
345 
34 
15 
2 
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mientras que en el 11% restante se obtuvo un perfil diferente (JbH); Con respecto al 

cerdo, el 73% de las muestras se adscribieron a los dos perfiles esperados (CdA o CdB), 

y el 27% restante originó un patrón distinto (CdH). 

 

 La secuenciación de varios individuos de cada perfil demostró que existían tres 

posiciones polimórficas diagnósticas (373, 494 y 730) que contenían dimorfismos 

alélicos y afectaban a las dianas de restricción de las enzimas BspHI o BstUI, dando 

lugar a perfiles de bandas característicos (Tabla 2). De acuerdo a estos resultados, las 

muestras de jabalí que originaron el perfil minoritario (JbH) podrían ser individuos 

híbridos resultantes del cruzamiento con cerdos. Asimismo, los ejemplares de cerdos 

que originaron el perfil menos frecuente (CdH), compartirían bandas de los tipos A y B 

como consecuencia del cruce de diferentes razas porcinas.  

 Conclusión 

 El análisis de la región mitocondrial D-loop no permitió la diferenciación por 

PCR-RFLP de carnes de jabalí europeo y cerdo doméstico. Sin embargo, mediante la 

Figura 1. Análisis electroforético de los perfiles de restricción obtenidos tras la

digestión de los productos de PCR del gen MC1R con las enzimas BspHI (2, 4, 6, 8 y

10) y BstUI (3, 5, 7, 9 y). Las muestras se adscribieron a: Jabalí puro (Jb, 2, 3), Cerdo

doméstico tipo A (CdA, 4, 5), Cerdo doméstico tipo B (CdB, 6, 7), Jabalí híbrido (JbH,

8, 9), y Cerdo híbrido (CdH, 10, 11). Productos sin digerir (1, 12). M, Marcador de peso

molecular de 50 a 1000 pb. n=número total de individuos analizados de cada

subespecies porcina. nJb, nCdA, nCdB, nJbH y nCdH = número de individuos de cada tipo de

perfil de restricción generado. 

 n=45     nJb=40  nCdA=31  nCdB=2          nJbH=5   nCdH=12             
 M    1     2     3      4     5     6     7            8     9    10   11    12   M 
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amplificación específica de un fragmento del gen nuclear MC1R, seguida de la digestión 

enzimática de los amplicones con las endonucleasas BspHI y BstUI, sí se consiguió la 

discriminación entre jabalí y cerdo. 
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Tabla 2. Posiciones polimórficas diagnósticas que afectan a las enzimas de restricción y

perfiles de restricción generados en las secuencias de MC1R analizadas (En negrita

aparecen los fragmentos de ADN visibles en las imágenes electroforéticas). 

Posiciones polimórficas 
diagnósticas  Especies 

373 494 730 
Perfiles de restricción  

Jabalí  G C G BspHI: 795 
BstUI: 345, 222, 177, 34, 15, 2 

Cerdo doméstico A A C G BspHI: 539, 256 
BstUI: 345, 222, 177, 34, 15, 2 

Cerdo doméstico B G T A BspHI: 795 
BstUI: 399, 345, 34, 17 

Wild boar H R C G BspHI: 795, 539, 256 
BstUI: 345, 222, 177, 34, 15, 2 

Domestic swine H R Y R BspHI: 795, 539, 256 
BstUI: 399, 345, 222, 177, 34, 17, 15, 2 

R= G/A, Y= C/T 
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