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Resumen

El ganado criollo colombiano comprende un grupo de razas que se han adaptado por
mas de 400 afios a las condiciones ecoclimdticas de nuestro pais, razon por la cual
poseen caracteristicas adaptativas de suma importancia que podrian ser utilizadas
de una manera racional en programas de conservacion y mejoramiento animal. Lo
anterior se podria realizar de manera eficiente si se tuviese un adecuado conocimien-
to del grado de variabilidad genética de cada una de estas razas, pues este es el
pardametro que en ultima instancia determina el éxito o fracaso de cualquier progra-
ma genético. A pesar de la necesidad de este conocimiento, hasta el momento no se
ha realizado un estudio coherente y sistemdtico de este recurso genético. Este traba-
Jjo aborda el estudio de la variabilidad genética intrapoblacional e interpoblacional
de cada una de las razas criollas colombianas y de la raza Brahman. Para esto, se
genotipificaron marcadores microsatélites en estas poblaciones y se estimaron tres

]
* Articulo publicado originalmente en: Rev Col Cien Pec. Vol. 14: 2, pag. 107-118/2001.
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indices de variabilidad intrapoblacional; Endogamia (Fis), Heterocigocidad (Ho)
y Numero promedio de alelos (NPA), y se construyé un darbol de distancias
genéticas entre las diferentes razas. Los indices de variabilidad genética encon-
trados hasta el momento en la poblacion (Fis=0.13, Ho=0.67, NPA=8.8), se pue-
den calificar entre medios y altos comparado con otras poblaciones en el mun-
do. Actualmente estamos aumentando el niumero de loci y de individuos por raza
para tener mejores estimados de diversidad genética, relaciones filogenéticas y
de posible mestizaje con razas extranjeras.

Palabras clave: Adaptabilidad, Microsatélites, Relaciones filogenéticas, Varia-
bilidad genética

Introduccion

La necesidad de estudiar la genética de nuestros ganados criollos y la disponibilidad de
tecnologias para hacerlo, permitié la realizacién de este trabajo con el objetivo de
aportar un conocimiento fundamental para seleccionar y mapear los genes, o grupos
de genes, que gobiernan las caracteristicas mas importantes y, especialmente, para
caracterizar estas razas utilizando marcadores moleculares (microsatélites), para de-
terminar algunos parametros de diversidad genética (nivel de endogamia y de
heterocigocidad) y de estructura poblacional, y para la construccién de un arbol de
relaciones genéticas.

En el nuevo mundo no existian los bovinos, equinos, bufalos, ovejas, cerdos o galli-
nas; los Gnicos animales domésticos del nuevo mundo, antes de la conquista, eran la
llama y el cuy (24). Los animales mas importantes traidos desde Espafia fueron sin
lugar a dudas el equino y el bovino. El primero, fue elemento decisivo de conquista y
colonizacién; el segundo, contribuy6 en mayor grado a moldear la civilizacién y a dar
estabilidad al nuevo hombre americano y colombiano en particular (24). Los prime-
ros embarques de vacunos hacia el Nuevo Mundo se remontan al segundo viaje de
Colén (1493) con destino hacia la isla de Santo Domingo.

La importacién de bovinos y otros animales domésticos a tierra firme, provincia de
Santa Marta, fue iniciada por Rodrigo de Bastidas en julio de 1525, con esta se dio
origen al primer nicleo ganadero colombiano en la costa Atlantica, el mas importante
del pais desde aquella época (24). Desde alli los ganados viajaron hacia las vertientes
del Magdalena y del Cauca y se establecieron niicleos ganaderos en el sur y en el
oriente del pais.
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Todos los ganados criollos colombianos se derivan ancestralmente de las razas primi-
tivas ibéricas traidas por los espafioles; especialmente de los linajes de Galicia y
Extremadura (24). En los siglos XV y XVI Galicia tenia abundancia de vacunos, la
influencia de estos se destaca actualmente en la mayoria de las razas criollas. Actual-
mente, Colombia cuenta con siete razas bovinas criollas, las cuales estan distribuidas
por todo el pais, de tal manera que al menos una raza esta adaptada para cada una de
las principales regiones ecoldgicas. Asi, en la costa Atlantica se encuentran el Coste-
fio Con Cuernos y €l Romosinuano, en la regiéon Andina el Blanco Orejinegro y el
Chino Santandereano, en los valles interandinos (Valle del Cauca) el Hartén del Valle
y en los Llanos Orientales y la Amazonia el San Martinero y el Casanarefio. La
influencia de los ganados blancos y cardenos de extremadura, o del mediodia espafiol,
s6lo se refleja en el Blanco Orejinegro (BON).

La importancia del ganado criollo radica en la adaptabilidad lograda durante mas de
cuatro siglos: en su rusticidad, utilizacion eficiente de los alimentos bastos y pobres,
fertilidad, resistencia y longevidad, entre otras (21, 24).

Pararealizar estudios de estructura poblacional, en animales, se pueden utilizar diver-
sos sistemas genéticos con caracteristicas particulares que permiten inferir algunos
parametros de estructura; tales sistemas son el ADN genémico, el ADN mitocondrial
y el cromosoma Y. La utilizacién de los diferentes sistemas dependera basicamente
del objetivo del estudio; por ejemplo, si se quiere buscar el origen materno de una
poblacién lo adecuado es utilizar marcadores del ADN mitocondrial. Es también
importante anotar que para estudiar los diferentes sistemas genéticos se pueden utili-
zar diversos marcadores.

En la actualidad, debido al avance de las técnicas moleculares modernas, se tiene
disponibilidad de una gran gama de marcadores genéticos que son utilizados para
evaluar directa o indirectamente variaciones en la informacion genética de individuos
y poblaciones, tales como: proteinas, RFLPs (polimorfismos de la longitud de frag-
mentos de restriccion), RAPDs (polimorfismos de ADN amplificados al azar), VNTRs
(Variable Number of Tandem Repeats) o minisatélites y los STRs o microsatélites.

Los microsatélites son segmentos cortos de ADN repetidos en tandem, también cono-
cidos como STRs (Short Tandem Repeats) (15, 11). Su unidad de repeticion es una
secuencia especifica que varia de una a seis bases; los mas comunes y utilizados son
los di-, tri- y tetranucleétidos, que se repiten en tandem hasta un méaximo usual de 60
veces. La variacién ocurre en el niimero de repeticiones dentro del segmento (8). Son
marcadores genéticos, con gran capacidadad para detectar polimorfismos, que se uti-
lizan para estudios genético-poblacionales. Afortunadamente, a nivel mundial, en el
ganado bovino, se tiene una vasta informacion sobre el aislamiento y utilizacién de
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estos marcadores que han permitido estimar relaciones intra e interespecificas entre
poblaciones muy relacionadas.

La identificacidn de los diferentes alelos en un locus se realiza por una reaccion en
cadena de la polimerasa (RCP) que utiliza cebadores especificos para amplificar se-
cuencias del locus, seguido por una electroforesis desnaturalizante en gel de poliacri-
lamida o utilizando electroforesis capilar en un analizador automatico. Las variantes
alélicas tendran diferente tasa de migracion y su tamafio se determinara por compara-
cién con un marcador de peso molecular, de tamafio conocido, que se ha corrido cerca
de las muestras problema (25).

Los analisis de genealogias han indicado que los microsatélites son marcadores
codominantes altamente polimérficos (50 6 mas alelos por locus), que se heredan de
manera mendeliana, se distribuyen uniformemente en el genoma, tienen promedios
esperados de heterocigocidad por encima del 50%, llegando virtualmente hasta el
100% (11). Debido a esta excepcional variabilidad y a la facilidad en su identifica-
ci6n, los microsatélites son considerados actualmente como los marcadores genéticos
mas poderosos para estudios poblacionales (11).

El analisis de la estructura poblacional por microsatélites depende principalmente de
una estimacioén correcta de la tasa y el modelo mutacional (10, 28, 12). La tasa de
mutacion es particularmente importante por su papel determinante en el nivel de va-
riabilidad dentro de la poblacién. Esta tasa puede ser estimada basicamente por dos
métodos: contando directamente las mutaciones en las genealogias o por compara-
cioén de los valores tedricos y observados (8). El primer método es el mas exacto de
todos, pero el mas laborioso por el gran nimero de individuos que se deben tipificar
para observar al menos unas pocas mutaciones (8, 16).

Los valores observados en la tasa de mutacion varian desde 10~ hasta 10 mutacio-
nes/gameto/locus/generacion (20) esto corresponde a un orden dos o tres veces mayor
que la tasa de mutacion observada en isoenzimas (15). Generalmente esta alta tasa
mutacional se da por adicién o sustraccién de un pequefio nimero de repeticiones
puras y la mayoria de estas mutaciones, al parecer, son de uno o dos pasos (1, 11).
Esta alta tasa mutacional se explica posiblemente porque la ADN polimerasa puede
cometer errores durante la replicacion (15).

En genética de poblaciones se han utilizado dos modelos clasicos para estudios
poblacionales con microsatélites (9): El modelo de alelos infinitos (MAI), que tam-
bién podriamos llamar modelo de alelos continuos, en el cual una mutacién puede
afectar a uno o varios nucleétidos dando origen a otra variante alélica y el modelo de
mutacion paso a paso (MMPP) o modelo discreto donde una mutacion afecta toda la
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unidad basica del microsatélite; esto es, aparece o desaparece (con igual probabilidad)
un di, tri, o tetranucledtido segun el caso.

En general, el modelo de mutacién paso a paso es el mas aceptado para evaluar los
microsatélites debido a que, en un alelo creado por una mutacién se tendra cierta
certeza de que haya sido generado a partir de un alelo de tamafio préximo, para esto
existe una mayor evidencia experimental (2). El modelo de alelos infinitos no ha sido
muy aceptado debido al tipo de procesos mutacionales que éste asume, los cuales
borran la memoria del estado alélico ancestral.

Materiales y métodos

El proyecto se realizd en el Laboratorio de Genética Molecular de la Facultad de
Medicina de la Universidad de Antioquia y en el Departamento de Patobiologia Vete-
rinaria de la Universidad de Texas A. & M. (Estados Unidos de América).

Obtencion de muestras

Se obtuvieron 40 muestras de sangre en tubos con EDTA, de la vena yugular de indi-
viduos no emparentados de la raza BON en un hato de conservacién de estaraza. Una
vez realizada la toma, se transportaron el mismo dia hasta el laboratorio en neveras de
icopor con hielo seco, donde se mantuvieron a 4°C hasta el procesamiento de extrac-
cién de ADN que se realizé esa misma semana. Ademas, se tuvieron disponibles 43
muestras mas de ADN de las otras 6 razas de ganado criollo suministradas por el
centro de investigaciones Tibaitati de Corpoica en Santa Fe de Bogota, y 10 de Cebu
recogidas en la hacienda Montenegro del Fondo Ganadero de Antioquia en el munici-
pio de La Pintada (Tabla 1). Para el aislamiento del material genético, se sigui6 la
metodologia clasica de fenol-cloroformo.

Tabla 1. Niimero de muestras por raza

Raza n
BON 40
San Martinero 14
Cebu 10
Chino Santandereano 8
Harton del Valle 8
Romosinuano 5
Costefio con Cuernos 4
Casanarefio 4
Total 93
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Amplificacion del ADN

Se optimizaron las condiciones iniciales de amplificacion, asi: 50-100 ng de ADN, 6 ml
de buffer TNK 100, 1.2 ml de deoxinucledtidos trifosfatados (ANTPs) a 5 mM, 1 ml de
cada uno de los cebadores (F y R) a 10 mM (ver Tabla 2) para loci de dinucleétidos,
una unidad de la polimerasa de ADN del Thermus aquaticus (Taq DNA polimerasa
recombinante), se ajustd con agua bidestilada hasta un volumen de 30 ml. Se cubrio
esta mezcla con 20 ml de aceite mineral (este ultimo componente se adicioné cuando
el termociclador lo requeria, dependiendo de la marca y modelo de la maquina utiliza-
da).

La anterior mezcla de reaccion se amplifico en un termociclador bajo las siguientes
condiciones térmicas: 1 ciclo de 5 minutos a 94°C, 30-40 ciclos trifasicos de un minu-
to de duracién en cada una de las temperaturas (94°C, 50-60°C y 72°C), terminando
con un ciclo de 5 minutos a 72°C. Las anteriores condiciones térmicas y de reaccion
estuvieron sujetas a optimizacion mediante la experimentacién en el trabajo de labo-
ratorio.

Una vez terminada esta amplificacion, se corrieron las muestras en un gel de agarosa
al 2% a 100 voltios por 30 minutos y se tifieron con bromuro de etidio, se expuso el
gel a luz ultravioleta y se fotografi6 para evaluar la presencia del amplificado. Para
amplificar el ADN se siguieron dos estrategias: la amplificacion radioactiva y la am-
plificacion fluorescente.

Amplificacion del ADN con radioactividad

Una vez se lograron optimizar las condiciones térmicas y de reaccion de la amplifica-
cidn, se incluyd el marcaje radiactivo con P> en el extremo 5’ uno de los cebadores de
la mezcla de reaccion. Este marcaje se realiz6 usando la T, polinucle6tido quinasa
recombinante mediante la siguiente reaccién: 2 ml de T, quinasa (USB), 1 ml de uno
de los cebadores a 10 mM, 1 ml de g** dATP, 5 ml de buffer 10X y 41 ml de agua
bidestilada. La mezcla anterior se colocé a 37°C por 60 minutos y luego a 65°C por
10 minutos. Se utilizaron 5 ml de esta reaccion (cebador marcado) para realizar la
amplificacidn radiactiva.

La electroforesis de las muestras se realizo en un gel de poliacrilamida al 6% con urea
a una temperatura de 50°C. Para lograr esto fue necesario realizar un calentamiento
del gel antes de servir las muestras y monitorear la temperatura de este durante el
corrido. En el gel se colocaron 6 ml de ADN amplificado més 4 ml de buffer carga.
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Las muestras se corrieron a 80 watts durante tres a cinco horas dependiendo del
tamafio relativo de los fragmentos (reportado en el mapa genético Bishop et al., 1994).
Una vez terminado el corrido, el gel se desmontd, se 1avoé en acido acético al 10% por
15 minutos para eliminar los excesos de urea, se fijé en un papel filtro y se cubrié
totalmente con plastico muy delgado. Luego el gel se sec6 con una bomba de vacio y
un secador de geles a 80°C por una hora lo cual mejord la nitidez de las bandas en la
autorradiografia.

Una vez secado el gel, se coloco a exposicion autorradiografica en un casete que
contenia una pelicula radiogréafica y pantalla intensificadora, la cual ayudé a una me-
jor definicién de las bandas radiactivas que corresponde a las regiones genémicas
amplificadas o alelos de los individuos del locus estudiado. El tiempo de exposicion
de la pelicula fue entre 12 y 48 horas y dependio de la vida media del g* P al momento
del corrido del gel. Toda la manipulacién se realizé en un cuarto oscuro, y la pelicula
se sometid a la accién de un revelador y un fijador para observar las bandas que
corresponden a los alelos del locus analizado de un individuo dado.

Tabla 2. Informacion general

Locus Cromosoma Secuencia del cebador (5°-3) Na? Ta’® Tamaiio
(bp)
BM4513¢ 14 F:GCG CAA GTT TCC TCA TGC 10 54 141-161

R:TCA GCA ATTCAGTACATCACCC

BMC1222¢ 13 F:CCAATTTTGCAG ATAAGA AAACA 16 56 268-302
R:CCT TGA GTG TTC CTC CTG AGT

BM1225* 20 F:TTT CTC AAC AGA GGT GTC CAC 9 54 227-251
R:ACCCCTATCACCATGCTCTG

MAF70 4 F:CAC GGA GTC ACAAAGAGTCAGACC 11 52 121-149
R:GCA GGA CTC TACGGG GCCTTITGC

COW9 ? F:GCA CACAGA TTC TTT ACC AAG TG ?7 52 ?
R:TGG ATG GAG GAA CCTAGCAG

'Bishop et al. 1994

ZNumero de alelos reportados en la literatura

3Temperatura de alineamiento

“Las amplificaciones se llevaron a cabo en la Universidad de Texas A & M departamento de
Patologia Veterinaria.
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Amplificacion fluorescente de ADN

Los cebadores para estudiar los loci BM 4513, BMC 1222 y BM 1225 fueron obteni-
dos comercialmente y marcados con fluorescencia en extremo 5°. Se evaluaron en
condiciones de amplificacion similares a las obtenidas durante la optimizacién de la
amplificacién radiactiva.

Una vezrealizada la amplificacion, las muestras se diluyeron en agua destilada (1:15),
la anterior dilucién se mezcl6 con formamida y un marcador de peso molecular (que
permiti6 la determinacion exacta de su tamafio) en una proporcién 1:2:13. Se realiz6
una electroforesis capilar en un secuenciador automético de ADN con el cual se de-
tectaron los amplificados a través de fluorescencia. La informacion obtenida se alma-
ceno en el computador y de alli se obtuvieron los genotipos de cada individuo me-
diante los software Genescan y Genotyper.

Anadlisis de datos

En los marcadores tipificados por métodos radiactivos (COW 9 y MAF 70) el genotipo
de cada individuo se determiné asignando un tamafio relativo dependiendo de la mi-
gracion relativa de las bandas en el gel de poliacrilamida, asi al alelo de menor migra-
cion (el de mayor tamafio), se le asignd el valor de 200 pb. Si se visualizaban dos
bandas en una misma muestra, el genotipo se consideraba heterocigdtico para ese
alelo y si s6lo se observaba una banda, el genotipo se consideraba homocigético.

Para los marcadores que se tipificaron por métodos fluorescentes (BM 4513, BMC
1222 y BM 1225) se utiliz6 un secuenciador automatico y a través del programa
Genotyper se analizd la informacion del genotipo de los individuos. Con estos
genotipos y con los genotipos obtenidos por métodos radiactivos se procedi6 a cons-
truir una matriz de datos para analizarla en diferentes programas de computador.

Los pardmetros para calcular la variabilidad genética intraespecifica fueron la
endogamia (Fis) (27), la Heterocigocidad observada (H ) y el Numero Promedio de
Alelos (NPA), los cuales se calcularon usando el programa Genepop 3.1. Para calcu-
lar la variabilidad genética interespecifica se construy6 una matriz de distancias
genéticas de Nei utilizando el programa Genetic Data Analysis (GDA), a partir de
esta matriz se construyd el arbol de relaciones genéticas por el método de reconstruc-
cion filogenética Neighbor-Joining utilizando el programa Phylip (23).

La ecuacién utilizada para el calculo de la distancia genética corregida de Nei fue la
siguiente (23):
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D= -LogI
Donde:
1=/ J)"™; T, =8X2 J,=SY?; Xy Y son frecuencias alélicas

Resultados

Indices generales de variabilidad genéticay endogamia en la poblacion analizada: la
variabilidad genética intrapoblacional se estimé por dos parametros diferentes: el
niimero promedio de alelos por locus (NPA) y la heterocigocidad. De otro lado, la
endogamia se estimé mediante el Fis, que representa la probabilidad de encontrar dos
alelos idénticos por descendencia (con un mismo ancestro) en dos individuos toma-
dos al azar en una poblacién o subpoblacion (27).

Niimero promedio de alelos por locus (NPA): se encontraron en total 44 alelos en los
cinco loci estudiados, con un NPA de 8.8, variando entre 6 alelos para el locus menos
polimérfico (BM 1225) y 14 alelos para el locus mas polimérfico (BMC 1222). Este
gran numero de alelos, que puede considerarse alto, demuestra la utilidad de estos
marcadores para detectar polimorfismo.

En dos de los loci analizados, se encontraron cinco alelos no reportados en el mapa
genético bovino (4, 16), estos fueron los alelos 133, 135, 137 y 139 en el locus BM
4153 y el alelo 270 en el locus BMC 1222. Esto podria explicarse teniendo en cuenta
que el mapa genético bovino fue construido utilizando individuos representantes de
una gran variedad de razas, pero no se incluyeron las razas Espafiolas y solo se en-
cuentran algunos representantes de razas cebuinas. Este hallazgo es un aporte adicio-
nal para completar el mapa genético bovino existente.

El NPA hallado en este estudio es mas alto que el reportado en razas francesas (6.0-
7.7) (22), italianas (6.5-8.0) (7) y britanicas (3.4-3.8) (18), pero similar al encontrado
en razas criollas africanas, cebuinas africanas y cebuinas asiaticas (9.0) (19) y un
poco inferior al reportado en las razas criollas espafiolas (9.95) (3) en donde la inten-
sidad de la seleccidn artificial es menor, comparada con la seleccion utilizada en razas
especializadas europeas. Lo anterior explica la mayor variabilidad genética encontra-
da en las poblaciones colombianas.

Heterocigocidad: la heterocigocidad observada en el ganado criollo Colombiano fue
de 0.67, variando entre 0.5 para el locus BM 1225 y 0.86 para el locus BMC 1222
(Tabla 3). La variaci6n en este parametro se encontré directamente relacionada con el
nivel de polimorfismo detectado en estos loci (niimero de alelos por locus) siendo
mayor en el locus BMC 1222, del cual se esperaban mayores niveles de heterocigocidad.
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En este estudio, se muestra la relacion directa entre NPA y heterocigocidad en la
mayoria de los loci excepto en el locus BM 4513 donde, por el contrario, se detecté un
alto numero de alelos pero una baja heterocigocidad lo cual se podria explicar por la
alta frecuencia de 137 y 139. De esta forma la heterocigocidad no sélo dependi6 del
numero de alelos por locus sino también de las frecuencias de éstos.

La heterocigocidad observada en este estudio es mas alta que la reportada para razas
britanicas (0.466, 19), francesas (0.62, 22), cebuinas africanas (0.634, 19), cebuinas
asiaticas (0.573 19) y para la raza N’Dama (0.54, 19) y es menor al reportado para
razas criollas espafiolas (0.74, 3). La variabilidad genética medida como
heterocigocidad tiende a ser mayor en las razas donde no se ha ejercido una seleccién
artificial intensa.

Endogamia: este parametro fue medido mediante el Fis (27) el cual fue de 0.132 para
toda la poblacién, variando entre 0.0419 para el locus BMC 1222 y 0.1897 para el
locus MAF 70 (Tabla 3). A pesar de que el locus méas polimérfico fue el que present6
el menor nivel de endogamia, no se observa una relacion clara entre polimorfismo y
endogamia como la observada con los indices de variabilidad genética.

Tabla 3. Indices de variabilidad genética y endogamia obtenidos en los loci anali-
zados para todas las razas

BM 4513 | BMC 1222 BM 1225 MAF 70 COW 9 Total
N° alelos/loci 10 14 6 14 7 8.8
Rango alélico 133-161 270-300 241-253 188-200 188-200
P (H-W) 0.0009+0.0003| 0.4803+0.14 | 0.0171+0.0019| 0.599+0.0019 0.599+0.0021 0.01160.0009
Fis 0.1699 0.0419 0.1428 0.1333 0.1897 0.132
N° genotipos 87 22 17 30 199
Ho 0.575 0.86 0.5 0.647 0.63 0.67

No obstante, la prueba exacta de Fisher, para deficiencia de heterocigotos, resulté
significativa para los loci con mayor Fis; en el locus MAF 70 no se pudo demostrar
una deficiencia estadisticamente significativa de heterocigotos, tal vez debido al bajo
numero de genotipos disponibles o por otros fenémenos diferentes a la endogamia
que puedan estar actuando sobre este locus.

De otro lado, en los tres loci de mayor Fis (BM 4513, BM 1225 y COW 9) se pudo
demostrar una desviacién del equilibrio H-W debido al déficit de heterocigotos, qui-
zas ocasionado por el efecto de la endogamia mas que por otros fenémenos como el
aislamiento geografico, pues los individuos de cada raza analizada provienen inde-
pendientemente de un mismo hato, es decir, las muestras en cada raza pueden presen-
tar niveles de parentesco entre medios y altos.
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Sabiendo que el Fis varia entre cero y uno, siendo cero el minimo nivel de endogamia
y uno el méximo, se puede considerar que un nivel de Fis como el encontrado en este
estudio no es un nivel muy alto teniendo en cuenta que la seleccién hecha por el
hombre sobre la especie bovina, en gran parte de los casos, tiende a aumentar este
parametro.

Raza Blanco Orejinegro

En términos generales, la heterocigocidad observada en esta raza no difiere del pro-
medio general observado en toda las razas. El porcentaje de genotipos heterocigéticos
encontrados fue del 67%, con el locus BMC 1222 el porcentaje de heterocigocidad
fue bastante alto (95%), y con el BM 1225 se detecté el nivel més bajo de
heterocigocidad (53%) del total de cinco loci evaluados.

El niimero total de alelos encontrados - 34 - en los cinco loci evaluados en esta raza,
revela un NPA de 6.6, el mayor valor encontrado en este estudio. Este valor pudo
haber sido influenciado por el mayor niimero de genotipos detectados y por el mayor
numero de loci evaluados. Una correlacion positiva similar, entre cantidad de genotipos
y NPA, fue demostrada en un estudio con microsatélites en ganado europeo, asiatico
y africano (19).

EI NPA de 6.6 encontrado en la raza BON es el mayor de las razas analizadas en esta
investigacién y comparado con lo encontrado por Mac Hugh (19), los cuales variaron
entre 3.4 para la raza Jersey y 6.2 para la raza Maure; pero es inferior a los valores
reportados para la raza Sayaguesa (7.6) y 13.2 para la raza Morucha (3).

El Fis obtenido en la raza BON es un poco inferior (0.115) al encontrado en toda la
poblacién analizada (Tabla 4). El locus con el valor mas alto en esta raza fue el
BM4513, (0.2078), mientras que el locus BMC 1222 mostré el valor mas bajo (-
0.1108) de todo el estudio.

Para explicar la desviacion del equilibrio H-W en este estudio se puede considerar el
valor Fis, sin embargo es necesario plantear dos escenarios que pueden contextualizar .
el papel importante de la endogamia en la desviacion de este equilibrio. El primero se
refiere a la gran variacién del Fis en todas las subpoblaciones teniendo en cuenta el
nimero de loci evaluados; por esto, es necesario aumentar el niimero de loci en nue-
vos estudios con miras a disminuir esta variacién ademas de obtener una idea mas
global del genoma evaluado, lo cual se podria lograr teniendo al menos un marcador
por cromosoma.
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El segundo tiene que ver con la influencia que pueden tener otros fenémenos evoluti-
vos como la deriva genética y la seleccion que podrian estar actuando sobre esta raza.

Raza Romosinuano

En esta raza, se encontrd el porcentaje mas bajo (53%) de genotipos heterocigotos de
todas las subpoblaciones analizadas. Los loci BM 4513 y BM 1225 mostraron por-
centajes de heterocigocidad muy bajos (40%); en el locus COW 9 se detectaron nive-
les de heterocigocidad del 75% y el locus BMC 1222 de 60%. Estos tltimos valores
concuerdan con los niveles de heterocigocidad encontrados en toda la poblacion.

A pesar del bajo nimero -5- de individuos analizados en esta raza, el valor de
heterocigocidad fue obtenido con 4 loci, lo que en cierta forma permite considerar
que este valor se aproxima al valor real del genoma de esta subpoblacion, ya que se
acepta que la variacion en la heterocigocidad depende en mayor grado del nimero de
loci que del nimero de muestras. Por esto, seria conveniente considerar el aumento
del numero de loci (mas que el numero de individuos) para futuros estudios de este
parametro.

El NPA, en esta poblacion, fue también bajo (3.75), pero superior al de la raza
Casanarefio (3.0) de la cual s6lo hubo disponibles cuatro genotipos para un solo locus,
y al reportado para las razas Jersey (NPA = 3.4), Kerry (NPA = 3.4) y Aberdeen
Angus (NPA = 3.7) (19). Sin embargo, es inferior al reportado para las razas de
Europea continental, de Asiay de Africa (19, 22, 3). Estos resultados sugieren que la
raza Romosinuano es la de menor diversidad alélica respecto a la poblacién de bovi-
nos Colombianos analizados.

Raza San Martinero

El porcentaje de heterocigotos en los loci evaluados en esta raza fue el mas alto (73%)
y superior al promedio general de heterocigocidad encontrado en toda la poblacion;
sin embargo, en los dos loci evaluados no se observaron desviaciones importantes de
este promedio. Al igual que lo observado en el resto de la poblacion, el locus BMC
1222 revel6 el mayor porcentaje de heterocigotos (75%). El nimero de genotipos a
partir de los cuales se calculé la heterocigocidad para esta raza (n = 18) fue muy
similar al obtenido en la raza Romosinuano (n = 19). Sin embargo, la confiabilidad
para la raza San Martinero no es significativa, lo que indica que sera necesario obte-
ner un mayor nimero de muestras en estas razas.
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El nimero total de alelos -10- y el NPA -5- del San Martinero ubica este nivel de
diversidad alélica dentro de los niveles medios encontrados en la poblacién. Este
promedio es superado s6lo por los reportados para tres de 20 razas estudiadas en
poblaciones bovinas africanas, asidticas y europeas (N'Dama = 5.5, Gobra = 5.9,
Maure = 6.2) (19) y es inferior a cualquiera de los obtenidos en cinco razas criollas
espafiolas (3), en diez razas francesas (22) y en cuatro razas italianas (7).

El valor de Fis obtenido en esta raza fue el menor de todas las subpoblaciones, lo que
coincide con el alto nivel de heterocigocidad observado y también con la no
significancia de la prueba para el déficit de heterocigotos; lo cual sugiere que la
endogamia no juega un papel importante en esta raza.

Raza Costerio Con Cuernos

En esta raza se detect6 un porcentaje de genotipos heterocigotos del 62%. El locus
BM 4513 mostré el mayor porcentaje de heterocigotos (0.75) igual que para todas las
razas criollas Colombianas. Por el contrario, el locus BMC 1222 mostr6 el menor
porcentaje de heterocigotos (0.5).

Aunque los indices de variabilidad genética son relativamente altos, en particular el
NPA (10 alelos diferentes en solo 8 genotipos), el Fis presenté uno de los mayores
niveles en la poblacién de ganado criollo, lo cual es contradictorio, ya que se espera-
ria una correlacién negativa entre la variabilidad genética y la endogamia. Para acla-
rar esta contradiccidn, seria recomendable aumentar el nimero de loci.

Raza Chino Santandereano

En esta raza el porcentaje de genotipos heterocigotos fue del 56.3% el cual se puede
considerar bajo, lo mismo que el NPA, si es comparado con el resto de las
subpoblaciones (Tabla 4). Estos valores de diversidad genética, contrario a la raza
Costefio Con Cuernos, presentan la correlacion esperada con un alto nivel de endogamia
encontrado, siendo este el mayor en las diferentes razas.

La desviaci6n del equilibrio H-W se puede explicar por la influencia del alto nivel de
endogamia de la raza, mas que por otros fenémenos evolutivos como la deriva genética
y la seleccidn, ya que esta raza esta geograficamente muy aislada; sin embargo, no se
debe descartar la posible influencia de éstos fenémenos.
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Raza Harton del Valle

En esta raza, el porcentaje de genotipos heterocigotos fue del 70%; superior al prome-
dio general de todas las razas criollas. Ellocus BMC 1222 mostré el maximo nivel de
individuos heterocigotos (1.0), mientras que el locus BM 4513 mostré un nivel medio
en este valor (0.625) lo cual esta de acuerdo con el promedio observado en toda la
poblacion.

En los dos loci evaluados (BM 4513 y BMC 1222) se encontraron 10 alelos diferentes
(NPA =5), esta diversidad alélica podria considerarse alta teniendo en cuenta el bajo
numero de genotipos. Como ocurre en el Costefio Con Cuernos, esto nos permite
suponer que los futuros estudios de esta raza utilizando un mayor niimero de genotipos
podrian revelar altos niveles de diversidad alélica.

El valor de Fis (0.1086) en esta raza fue uno de los mas bajos, no se observo desvia-
ci6n significativa del equilibrio H-W pero si un alto valor de Ho (0.7), a pesar de que
solamente se pudieron evaluar dos loci.

Raza Casanareno

Los indices de diversidad genética en esta raza fueron los mas bajos (Ho = 0.5 y NPA
=3) de todas las razas y el Fis fue de 0.2. Estos valores no son muy concluyentes
porque se estimaron a partir del niimero mas bajo de genotipos en todo el estudio. Sin
embargo, el NPA se puede considerar aceptable, justamente por el pequefio tamafio de
la muestra (n=4).

Raza Cebu

En esta raza el porcentaje de genotipos heterocigotos fue uno de los més altos en todo
el estudio (0.733), con heterocigocidades del 100% en dos loci (BM 4513 y BM 1222).
Este alto nivel de heterocigocidad esta de acuerdo con el encontrado en razas cebuinas
africanas (0.634) y cebuinas asiaticas (0.573) (19, 4).

En la raza cebt se encontré un total de 20 alelos y un NPA de 5, siendo este un nivel
medio dentro del estudio y superior al encontrado en la mayoria de las razas cebuinas
africanas y asiaticas (19). Sin embargo es inferior a los reportados en razas francesas,
italianas y criollas espafiolas (22, 7, 3).
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Para esta raza el valor de Fis fue 0.0919, uno de los mas bajos de todos los encontra-
dos para las razas del presente estudio, el cual coincide con los altos niveles de diver-
sidad genética.

Tabla 4. Indices de variabilidad genética y de endogamia obtenidos en las dife-
rentes poblaciones

Raza n' H, Fis P (H-W)? NPA’
Blanco Orejinegro 107 0.6729  0.1148  0.0006+0.0003** 6.6

Romosinuano 19 05263  0.1547  0.0496+0.0002*  3.75
San Martinero 18 07368  0.0720  0.3977+0.0084 5

Costefio con Cuernos 8 0.6250 0.3181 0.0629+0.0032 5
Chino Santandereano 16 0.563 0.3465 0.0078+0.0009* 4.25

Haton del Valle 10 0.7 0.1086  0.3156+0.0106 5
Casanerefio 4 0.5 0.2000  0.4233+0.0032 3
Cebt 16 0.733 0.0919  0.4015+0.0082 5
TOTAL 199 0.67 0.1326 0.0 8.8

!: Numero de genotipos

2 Desviacion del equilibrio H-W (*:desviacion significativa,**:desviacion altamente
significativa)

3: Numero promedio de Alelos

Discusion

Esta es la primera aproximacion al estudio de las razas bovinas criollas colombianas,
no solo a nivel molecular sino también poblacional. En futuras aproximaciones €s
importante aumentar y homogeneizar la cantidad de informacién genotipica de las
razas.

Tabla 5. Matriz de distancias genéticas del ganado criollo colombiano

BON RS SM CCC ChS HV Cas Cebu

BON 0

RS 0.1787 0

SM -0.2119  0.1242 0

CCC  0.2647 0.2836 0.0600 0

ChS 0.5420 0.2915 0.2706 -0.0873 0

HV -0.0314 -0.1601 -0.1601 -0.1606 -0.18717 0

Cas 1.6014 16061 1.6061 0.0900 0.5177 1.1894 0

Cebi 1.1730 1.6497 1.6497 0.3619 0.0072 1.2477 0.3209 0
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En la Tabla 5 se muestran las distancias genéticas obtenidas en el ganado criollo Co-
lombiano. La Figura 1 muestra la representacion grafica de estas distancias bajo el
método de Neighbor-Joining.

Figura 1. Arbol de relaciones genéticas del ganado criollo colombiano

i BON
SAN MARTINERO

ROMOSINUANO

HARTON DEL VALLE
COSTENO CON CUERNOS

CHINO SANTANDEREANO

CASANERENO

CEBU

El arbol esta conformado por dos grandes grupos. Uno, lo forman la mayoria de las
razas criollas, y en el otro se ubican el Cebu y sélo una raza criolla. La separacion
entre Cebu (Bos indicus) y las razas criollas (Bos taurus) se debe a que pertenecen a
dos subespecies diferentes (Loftus et al. en 1994 propusieron clasificar al ganado
bovino (Bos taurus y Bos indicus) como dos subespecies en vez de dos especies dife-
rentes, teniendo en cuenta que el cruce de éstas dos subespecies produce descenden-
cia fértil) (17), las cuales divergieron hace aproximadamente 610.000 a 850.000 afios

(19).

Pinzén E. (1984), reporta dos posibles teorias para la raza Romosinuano. Una, es la
teoria del cruzamiento, la cual dice que la caracteristica topa de este ganado se origi-
no por cruzamientos entre el Costefio Con Cuernos y el Aberdeen Angus, del cual se
introdujeron algunos animales provenientes de hatos de la Sabana de Bogota (impor-
tados originalmente desde Inglaterra) al Valle del Sind en la década de los veinte. La
otra es la teoria de la mutacion del gen que controla el desarrollo de los cuernos del
ganado Costefio Con Cuernos. Los animales mutados para dicha caracteristica fueron
seleccionados porque gustaban mas en el mercado de Medellin, principal plaza de
comercializacion, y de esta manera se habria conformado la raza Romosinuano.
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La teoria del cruzamiento considera que la cantidad y calidad de la carne del
Romosinuano se debe al aporte del Aberdeen Angus; sin embargo, otra explicacién
que contradice esta teoria es que estas mejoras en la carne pueden atribuirse a la
expresion fenotipica bajo condiciones ambientales favorables como las del Valle del
rio Sind, consideradas como las tierras mas fértiles de Colombia.

La teoria de la mutacion a partir del Costefio Con Cuernos es la mas aceptada debido
a las similitudes morfoldgicas y de adaptacion que presentan ambas razas, similitudes
que no se han observado en cruzamientos realizados entre Costefio Con Cuernos y
Aberdeen Angus; estos cruzamientos han presentado muy poca adaptacion a las con-
diciones de alta humedad y temperatura del Valle del Sinu (24).

Basados en los ultimos trabajos realizados en el locus de desarrollo de los cuernos
(26, 6, 13), en donde se ha encontrado que la mutacién que confiere la caracteristica
topa en diferentes razas de Bos taurus esta controlada por un mismo locus ubicado en
el cromosoma uno, pensamos que otra “teoria” posible es la de la mutacién fundacional;
esto es, que esta haya llegado con los animales provenientes de Espatia.

Dos elementos mayores apoyan esta propuesta: uno, la presencia de animales topos
en otras razas de ganado criollo, siendo muy poco probable que dicha mutacién se
haya generado a la vez en varias razas. En segundo lugar, la alta conservacién que
presenta ésta mutacion en Bos faurus.

Aunque existe alta evidencia de que la raza Costefio Con Cuernos participé de una u
otra manera en la formacion de la raza Romosinuano, entre estas dos razas existe una
considerable distancia en el arbol (Figura 1). Lo cual se puede deber principalmente
a la intervencién humana, por la realizacion de cruzamientos con otras razas (mestiza-
je) o por la seleccion de los animales, sin cuernos y de buen desarrollo, que exigia el
mercado.

A pesar de la alta evidencia de parentesco entre las dos razas costefias, éstas se ubica-
ron en posiciones distintas en el arbol. La raza Romosinuano y la Hartén del Valle
formaron un grupo, que posteriormente se une a la raza Costefio Con Cuernos; la raza
Hartén del Valle presenta una alta similitud morfoldgica con ambas razas y en esta, al
igual que en las dos razas costefias, la raza Gallega (proveniente de Espafia) tuvo una
alta influencia. Por todo lo anterior se podria pensar que la diferenciacién entre estas
tres razas se ha dado mas por intervencion humana, en América, que por diferencias
en la composicion racial de sus ancestros.

Teniendo en cuenta los elementos anteriormente mencionados, con respecto al origen
de las razas Romosinuano y Costefio Con Cuernos, seria importante, en trabajos pos-
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teriores, estudiar animales de la raza Aberdeen Angus y trabajar con marcadores del
cromosoma uno. Estos estudios permitirian observar si efectivamente la raza Aberdeen
Angus particip6 en la formacién de la raza Romosinuano y también se tendria una
idea mas clara sobre el origen real de la mutacién que le confiere la caracteristica de
topo.

El BON es la raza que difiere morfolégicamente en mayor grado del resto de las
demas razas criollas debido, tal vez, a que en su formacion participaron principalmen-
te los ganados blancos extremefios y del mediodia Espafiol (razas Berrenda y Retinta),
mientras que en las demaés razas criollas participaron en mayor grado razas de Galicia
y Extremadura (24).

De acuerdo a la agrupacién de las razas criollas en el arbol, las distancias detectadas
no fueron demasiado grandes; este ultimo resultado podria explicarse por el bajo ni-
mero o tipo de loci evaluados. En un trabajo reciente sobre la estructuracién de arbo-
les de relaciones genéticas entre ganado bovino, se encontr6 que con un niimero supe-
rior a 12 microsatélites podian observarse diferencias mas claras y confiables entre
las razas (22).

En la formacién de la raza San Martinero participaron principalmente los ganados
Extremefios y Gallegos (razas Tundaca y Pirenaica), mientras que la raza Gallega fue
la que mas participé en la formacién de las demas razas criollas rojas; razén por la
cual la raza San Martinero se ubica més cerca al BON que al resto de las razas criollas
rojas.

Otra consideracion a tener en cuenta es la participacion de los Jesuitas en el desarrollo
del San Martinero en los Llanos de San Martin. En los siglos XVII y XVIII esta
comunidad religiosa tuvo grandes hatos de ganado San Martinero, los selecciond y
cruzé con nuevos animales importados de Espafia, dentro de los que se report6 la
presencia de animales de la raza Retinta, la misma que participé en la formacién del
BON (24). Esta tltima evidencia también puede explicar en cierta medida la simili-
tud genética encontrada entre las razas BON y San Martinero en el presente estudio.

La raza criolla que se agrupa con el Cebu es la Casanarefio, lo cual podria explicarse
por mestizaje con la raza Cebu. Dos consideraciones apoyan esta hipétesis en la raza
Casanarefio: una, es la falta de un plan de conservaciéon gubernamental lo que no
permite tener informacién precisa sobre la genealogia de los actuales nucleos que son
considerados como puros y la otra, porque esta raza se encuentra en una de las regio-
nes del pais en donde la produccion de carne se ha basado principalmente en razas
cebuinas o en cruces con éstas.
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La alta tasa de cruzamientos de Cebu con razas criollas se ha reportado desde la
entrada del B. indicus a los Llanos Orientales en los afios cincuenta (24). No se tiene
informacion genealdgica de los actuales individuos Casanarefios que se consideran
morfolégicamente puros, por lo tanto, no se tiene una idea clara sobre su grado de
pureza. En este sentido, en 1994 Bradley et al, utilizando marcadores del cromosoma
Y detectaron la presencia de alelos cebuinos en razas criollas africanas que habian
sido catalogadas como puras con un criterio meramente morfoldgico.

Debido a que en la formacién de la raza Chino Santandereano participaron el Costefio
Con Cuernos y el Casanarefio (24), ésta raza se ubica en una posicion intermedia entre
sus fundadoras. La posibilidad de que la raza Casanarefio sea responsable del mesti-
zaje de laraza Chino Santandereano con Cebt es practicamente nula, ya que la forma-
cioén de la raza Chino Santandereano data de la época de la colonia y la entrada del
ganado Cebu al pais es un mucho mas reciente (afio de 1940).

Para corroborar o descartar la teoria del mestizaje de Cebu con Casanarefio y Chino
Santandereano, es necesario realizar estudios con un mayor nimero de marcadores
incluyendo marcadores del cromosoma Y y del ADN mitocondrial y de esta forma
detectar la presencia o ausencia de alelos propios de Cebu en estas razas criollas.

Enresumen, es necesario corroborar estos resultados aumentando el nimero de mues-
tras por raza y determinar si los altos indices de variabilidad no son el resultado de la
erosion genética con razas foraneas. Si los resultados del presente estudio se sostie-
nen, podriamos concluir, que a aunque se puedan presentar altos indices de endogamia,
la variabilidad de los ganados criollos nos permite predecir que existen posibilidades
para emprender programas de seleccidén, mejoramiento y cruzamientos selectivos ha-
cia la construccién de una ganaderia auténticamente nacional.
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Resumen

La caracterizacion genética del ganado criollo colombiano (gcc) ha demostrado el
valor de estas razas en los sistemas productivos tropicales, lo que ha despertado el
interés para desarrollar programas de conservacion y multiplicacion. Se adelanté
un estudio de de andlisis genético con las siete razas de ganado criollo colombiano,
(rgec): Blanco Orejinegro (BON), Romosinuano (R), Costefio Con Cuernos (CCC),
Sanmartinero (SM), Chino Santandereano (Ch), Harton del Valle (H) y Casanarefio
(Ca), utilizando el Cebu (C) como control, con el objeto de evaluar su diversidad
genética y relaciones filogenéticas. Se usaron 7 microsatélites (STR) para establecer
las distancias genéticas amplificadas mediante PCR. El tamario de los loci se definié

]
* Articulo publicado originalmente en: Rev CORPOICA Vol. 3: 2, pag.17-25/2001.
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mediante marcaje con g*°P seguido de un pase en geles de poliacrilamida (PAGE)
o marcados con fluorescencia y electroforesis capilar. Los datos se analizaron
usando los programas Genepop, GDA y Phylip. EI nimero promedio de alelos por
locus fue de 8.9 y la heterocigosidad promedia observada fue de 0.52. EI drbol
filogenético construido con el programa Phylip, empleando la distancia de Nei y el
algoritmo de Neighbour-joining, agrupé en dos las gcc. En el grupo uno las razas:
BON, SM, R, CCC y H; y en el grupo dos las razas: Ch, Ca 'y C. Los resultados de
evaluacion filogenética de las gce indicaron que existe diversidad genética adecua-
da en estas razas para programas de mejoramiento genético,; sin embargo, se reco-
mienda continuar el estudio con un mayor numero de marcadores genéticos.

Palabras claves: Diversidad genética, relaciones filogenéticas, ganado criollo
colombiano, genética de poblaciones, marcadores genéticos, microsatélites.

Abstract

Diversity and Phylogenetic Relations of Colombian Creole Cattle

Studies of genetic characterisation of Colombian criollo cattle (gcc) has shown
the value of these breeds in tropical production systems, consequently, attention
is noticeably growing to develop conservation and multiplication programs. A
genetic analysis study was conducted including the seven criollo cattle breeds:
Blanco Orejinegro (BON), Romosinuano (R), Costefio Con Cuernos (CCC), San-
martinero (SM), Chino Santandereano Ch), Harton del Valle (H) and Casanarenio
(C), using Cebu as external control breed, with the purpose to evaluate genetic
diversity and philogenetic relations. Seven microsatellite (STR) were used to
detect length variations amplified by the PCR and sized by means of g”’P, runned
in PAGE or tagged with a fluorescent dye and electrophoresis. Data were analysed
using Genepop, GDA and Phylip programs. Mean number of alleles by loci were
8.9 and mean heterozygocity was 0.52. The phylogenetic tree developed using
Phylip program, the Nei's distance and the neighbour-joining aglorithm grouped
in two the gcc. Group one included: Bon, SM, R,CCC and H, and the second
group included Ch, Ca, C. Results of the phylogenetic relations of gcc showed
that these breeds have adequate genetic diversity for breeding programs; however
we suggest to carry out studies including higher number of genetic markers.

Key words: Genetic diversity, phylogenetic relationship, Colombian creole cattle,
microsatellites, population genetics, genetic markers.
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Introduccion

Se han estudiado algunas de las caracteristicas fenotipicas (productivas, reproductivas
y de adaptacion) en el ganado criollo colombiano (gcc). Estos estudios resaltan su
valor en programas sostenibles de carne, leche y/o doble propésito; principalmente a
través de cruzamientos con razas especializadas y se ha visto la urgente necesidad de
intensificar los programas de conservacion y multiplicacién de las razas criollas, puesto
que el gee se ha designado como un componente esencial en programas tropicales
sostenibles de produccién bovina (Arboleda, 1980; Pinz6n, 1984; Philipson, 1992;
Moreno, 1994; Franco y Mejia, 1996; Pinzén, 1996 a, b; Hernandez, 1997 y Arboleda
y Céceres, 1998). Son siete las razas de gee (rgee): Romosinuano (R), Costefio Con
Cuernos (CCC), Blanco Orejinegro (BON), Sanmartinero (SM), Hartén del Valle (H),
Chino Santandereano (Ch) y Casanarefio (Ca). Esta cantidad y calidad de razas crio-
llas colocan a Colombia en primer lugar en diversidad bovina en América Latina.

En 1525, durante la conquista, hubo tres entradas de ganado a Colombia: un lote de
200 vacas provenientes de la Espafiola (hoy Republica Dominicana y Haiti), traido
por Rodrigo de Bastidas a Santa Marta; en 1542 lleg6 también a este lugar un pequefio
lote traido por Alonso Luis de Lugo de Las Canarias, que parece ser fue el grupo que
migré mas rapidamente al Nuevo Reino de Granada por el rio Magdalena, y en tercer
lugar, el ganado proveniente de Venezuela (Pinzén, 1984; CEGA, 1987 y Pinzén,
1996 a, b) se distribuyo por las diversas regiones formando las diferentes razas deno-
minadas en este estudio ‘poblaciones’.

La literatura revisada no permite tener una idea clara de cémo se formaron las dife-
rentes rgce. Sin embargo, de acuerdo con Pinzoén (1984), las razas R, SM, Chy H se
derivan directamente del CCC. Con respecto al origen del R existen dos hipétesis:
una propone una mutacién en el CCC, y otra, una mezcla entre CCC y Angus rojo,
pero en cualquiera de los casos, la multiplicacién del nicleo fue estimulado por la
preferencia por los ganados topos en la Feria de Medellin, hasta cuando entré el Cebu
y ocurrio la absorcion o introgresion genética que amenazd, inclusive con la extincién
de las rgee. El origen del SM pudo deberse a la mezcla entre CCC y ganados del
occidente del pais, Casanare y Venezolanos. Laraza Ch pudo resultar del cruzamien-
to de CCC con ganados del oriente (Venezuela) y del sur occidente (Huila y Tolima);
la historia del nticleo puro en este caso es mas reciente (1965), si se compara con la de
las otras razas mencionadas (1935). En cuanto a H, esta raza aparece por una mezcla
de CCC con ganados del sur (Pert y Ecuador) (Pinzén, 1984; CEGA, 1987 y Pinzén,
1996b).

EI BON es la inica de las rgce de color blanco, las demés varian entre rubias y hoscas
(oscuras) con predominio de las diferentes tonalidades de rojo; est4 localizado en
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suelos de ladera como la Ch. Existe literatura extensa acerca del origen del BON,
pero su gran mayoria se basa en documentos histéricos de la Colonia impregnados con
especulaciones. Ramirez (1991) es quien mas teorias aporta, pero asi como otros
autores, concluye que esta raza procede del ganado Berrendo Espafiol. Los primeros
nucleos del BON se formaron en los Departamentos de Cauca, Huila y Tolima, lo que
contradice la creencia popular que da a Antioquia el privilegio de este evento (Arbole-
da, 1980; Pinzén, 1984; Franco y Mejia, 1996; Pinzon, 1996a y Arboleday Caceres,
1998). La Ca parece ser la mas pura de estas razas por su aislamiento natural; sin
embargo, el origen tan reciente del hato puro (1980 es la primera fecha reportada por
Banco Ganadero, 1986) la predispone a una mayor introgresion del C, cuyo registro
deingreso alaregion fue alrededor de 1950 (Delgado, 1996). Es necesario iniciar un
proceso de reconocimiento de las razas criollas colombianas por medio de la genética
molecular y de poblaciones, con el fin de dilucidar tanto el origen como la pureza de
los nicleos existentes, proposito del presente trabajo.

Materiales y Métodos

Se analizaron 94 muestras de DNA de siete razas criollas y 11 de Cebt: Blanco
Orejinegro (BON), Romosinuano (R), Costefio Con Cuernos (CCC), Chino
Santandereano (Ch), Sanmartinero (SM), Casanarefio (Ca) y Hart6n del Valle (H). Se
incluyeron los individuos con el menor grado de parentesco posible de cada raza. La
Tabla 1 ilustra la distribucién de las muestras por raza; predomina el BON, donde
hubo una importante contribucién de la Universidad de Antioquia en el muestreo.

Tabla 1. Distribucion de muestras de DNA analizadas por raza

RAZA-Nombre resumido-Abreviatura Numero de Muestras
Blanco Orejinegro- BON-B 43
Romosinuano-Romo-R 5
Sanmartinero-SM 26

Costefio con Cuernos-Costefio-CCC

Chino Santandereano-Chino-Ch 8

Hart6n del Valle-Hartén-H

Casanarefio-Casanare-Ca 4

Cebu-C 11

Total: 8 razas (1 externa) 105
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Para la extraccién del DNA se sigui6 la técnica de fenol descrita por Sambrook, et al.,
(1989). Los analisis se hicieron por reaccion en cadena de las polimerasa, PCR segui-
da de electroforesis en geles de poliacrilamide desnaturalizante, PAGE, o por fluores-
cencia. La Tabla 2 presenta los datos de los siete loci seleccionados. Se incluyen:
nombre, numero del cromosoma en el cual se maped, secuencias de los primers,
todos en direccién 5°-3°, nimero de alelos, tamafio reportado en pares de bases y
referencia de la cual se tomo la informacién. Se deben resaltar los 16 alelos del locus
BMC 1222. En cuanto a condiciones de PCR, se us6 un volumen de solucién total de
30 pl que contenian aproximadamente 50 ng de DNA gendmico, pero este volumen se
modifico a 20 pl con los primers fluorescentes (BM 1225, BM 4513 y BMC 1222); la
concentracion final fue similar y en algunos casos fue necesario ajustarla a MgCl,,
cuando vari6 entre 1.5 y 2.5 mM con el fin de mejorar la reaccion.

Tabla 2. Loci microsatélites utilizados para la descripcion de las razas de ganado
bovino criollo colombiano

Locus Cr.* PCR primers (5’-3%) na® Tamafio(bp) Ref

BM1225 20 F: TTT CTC AAC AGA GGT GTC CAC 9 227-251 2
R: ACC CCT ATC ACC ATG CTC TG

BM4311 6 F: TCCACT TCT TCC CTC ATC TCC 8 100 1
R: GAA GTA TAT GTG TGC CTG GCC

BM4513 14 F: GCG CAA GTT TCC TCA TGC 10 141-161 3
R: TCA GCA ATT CAGTACATCACCC

BM6501 7 F: ACT AAT AAGAAATTCTGCATGTGTG 10 100 3
R: CCA CCA TGA CTC AGA AGT AGT TC

BMC1222 13 F: CCA ATT TTG CAG ATA AGA AAA CA 16 268-302 2
R: CCT TGA GTG TTC CTC CTG AGT

COW9 ? F: GCACACAGATTICTIT ACCAAGTG ? ? 3
R: TGG ATG GAG GAA CCT AGC AG

MAF70 4 F: CACGGA GTCACAAAGAGTCAGACC 11 121-149 3

R: GCA GGA CTC TAC GGG GCCTTT GC

2 Cromosoma, ® Niimero de alelos. 1: Estrada et al.,1994, 2: Ma et al.,1996, 3: Bishop et al.,
1994. F: Forward, R: Reward.

El proceso se inici6 con un ciclo de desnaturalizacion de 5 minutos a 94°C, seguido
por 35 ciclos asi: 94°C durante 30 s; la mejor temperatura de “annealing” por 30 a 45s
y 74°C por 15 a 30s se termind con un ciclo de extensién de 5 min a 72°C. (Estrada et
al.,1994). Para determinar si era efectiva la reaccion de amplificacion, se examinaron
los productos amplificados en electroforesis de agarosa al 2%, tifiendo con bromuro
de etidio. Se marcé uno de los primers en el extremo 5’ con g*’P (mediante una reac-
ci6én estindar con polinucleétido kinasa de T,), el producto de amplificaciéon
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(radioactivo), se resolvié por medio de un gel desnaturalizante de poliacrilamida (PAGE)
y su tamafio se calculé corriendo en forma paralela como marcador una escalera de
secuencia conocida. La visualizacién se realizé por medio de autorradiografia, la cual
requiere practica para su interpretacion y asignacion de genotipos (tipificacion).

Se tipificaron tres loci con primers fluorescentes BM 1225, BM 4513 y BMC 1222 en
la Universidad de Texas. Las condiciones de amplificaciéon fueron similares a las
anteriores pero se utiliz un volumen final de 20 pl; luego se diluy6 la muestra en
agua destilada (1:15), se mezclé con ‘buffer’ (solucién tampén) de corrido en rela-
cién 1:1 y se someti6 a electroforesis capilar en un analizador genético ABI 310, de
Perkin Elmer. Este equipo tiene un rayo laser que excita los fluorocromos, con los
cuales se ha marcado un ‘primer’ (oligonucleétido), para cada uno de los loci; a medi-
da que pasan por una ventana en el capilar, y dependiendo de su tamafio el fluorocromo
emite una luz visible con un 1 especifico. El resultado es un pico que genera el com-
putador con un color de acuerdo con el fluorocromo utilizado para marcar el fragmen-
to, esta informacién es recibida, almacenada y procesada con el programa Genotyper
para determinar tamafio del alelo y genotipo para cada uno de los loci. Pueden correr-
se varios productos (loci) de PCR simultdneamente (multiplex), lo que hace que el
trabajo con este equipo sea altamente eficiente.

Resultados y Discusion

La Tabla 3 muestra los datos obtenidos de frecuencias alélicas para el locus BM
4513, debido a que con €l se consiguieron resultados para diferente nimero de mues-
tras en cada una de las poblaciones. Se observa una gran variabilidad dentro y entre
razas: Para el BON, por ejemplo, las frecuencias varian de 0.000 a 0.474. E1 0 signi-
fica ausencia del alelo en la muestra analizada.

Tabla 3. Distribucién alélica para el locus microsatélite BM 4513 en las ocho
razas criollas colombianas

ALELOS bp BON R SM CCC Ch H Ca Ce
1 133 0.116 O 0 0 0 0 0 0
2 135 0.128 0.100 0.036 O 0083 0 0 0.250
3 137 0474 0500 0286 0333 0.333 0500 0.125 0.250
4 139 0.192 0.100 0.393 0.333 0 0 0 0
5 141 0.026 0.200 0.178 0 0.167 0.333 0 0
6 143 0 0 0.04 0333 0.167 0.167 0.750 0.250
7 145 0.064 0 0 0 0250 0 0 0.250
8 147 0 0 0036 O 0 0 0.125 0
9 159 0 0100 0036 0 0 0 0 0

0 Alelo ausente en la muestra utilizada.
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Histograma de frecuencias génicas

La Figura 1 presenta el histograma de frecuencias de los diferentes alelos (desde 133
hasta 159 pb) del locus BM 4513 en las ocho razas del estudio y corresponde a los
datos de la Tabla 3; este locus se escogi6 para hacer comparacién entre razas debido a
que con €l se obtuvo informacion para cada una de ellas; en cambio, con otros loci se
presentaron problemas metodolégicos como amplificacién deficiente, lo cual podria
deberse a dificultades en el disefio de los primers. De lo observado se puede concluir,
Primero: Dentro de la poblacién de B. taurus el nimero de alelos encontrado, en
orden decreciente, fue el siguiente: SM (7), BON (6), Chy R (5), CCC,Hy Ca (3);
en los tres ultimos se analizé un menor niimero de muestras, por lo tanto, es necesario
validar estos resultados aumentando su nimero. Segundo: Las mayores frecuencias
obtenidas para un alelo determinado en cada una de las razas fue: BON 137 con 0.47,
R 137 con 0.50, SM 139 con 0.40, Ch 137 con 0.36, H 137 con 0.50, Ca 143 con 0.71,
CCC present6 tres alelos (137, 139 y 143) con frecuencia similar de 0.33 y C cuatro
alelos (137, 139, 143 y 145) con frecuencias similares de 0.25 cada uno. El alelo 145
s6lo se detectd con frecuencias de 0.25 en Cy en Chy en BON con 0.06; entonces, si
el alelo es un marcador para Cebuinos, su deteccién en Ch puede implicar mestizaje
por su alta frecuencia (0.25) y no puede explicarse por mutacién; en cambio en BON,
la frecuencia tan baja puede significar la aparicién de un alelo nuevo por mutacién; el
alelo 137 detectado con alta frecuencia en cinco poblaciones incluyendo el C podria
ser un marcador del género Bos. Tercero: Con el analisis inicamente de un locus no
se puede definir un solo marcador completamente especifico para taurinos; por lo
tanto, es necesario hacer anélisis de haplotipos multiloci para determinar sus frecuen-
cias preponderantes con el fin de diferenciar las razas cebuinas de las taurinas y en
este sentido, es imperativo trabajar con un nimero de muestras significativas igual
para cada una de las poblaciones y en lo posible, aumentar el niimero de marcadores.
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Figura 1. Frecuenclas aléficas para el locus BM4513 en las ocho razas del estudio. Mayor ndmero de alelos en SM (7) y BON (6), Chy R (5).
ElAlelo 6 (145pb) es un posible indicador de mestizaje en Ch. El Alelo 137 podria ser marcador del genéro Bos
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Niimero promedio de alelos (npa) por locus

Elnimero de alelos observados en cada locus en el grupo de razas criollas (Bos faurus
taurus) y Cebu (Bos taurus indicus) varié de 5 para el BM 1225 a 13 para el BMC
1222 con un numero promedio de alelos por locus (npa) de 8.9, lo cual es indicativo
de una buena variabilidad genética, siempre y cuando haya equilibrio entre la deriva y
la mutacién y se tenga un nimero aproximadamente igual de muestras por poblacién
(Nei, 1987).

Un hallazgo que refuerza el mapa genético bovino (Bishop et al.,1994, Ma et al.,1996
y Kappes et al.,1997) esta relacionado con los loci BM 4513 y BMC 1222. En el
primero se encontraron cuatro alelos nuevos, no reportados en los mapas menciona-
dos, con 133 a 139 pares de bases y en el segundo se encontro el alelo 270. En la
construcciéon del mapa genético bovino se han utilizado razas comerciales mucho
menos polimdrficas que las razas criollas, debido a la presion de seleccion y endogamia
de las primeras, resultado de los programas de mejoramiento genético aplicado a di-
chas razas (Bannikovay Zubareva, 1995). Las razas usadas para la construccion del
mapa fueron taurinas europeas y algunas cebuinas; las criollas espafiolas que servi-
rian de comparacion a las criollas colombianas no se incluyeron.

El npa detectado en este trabajo fue mas alto que los reportados por Ciampolini et al.,
(1995) en razas italianas (7.2); Moazami-Goudarzi et al., (1997) en francesas (6.8) y
Mac Hugh et al., (1994) en britanicas (3.6); practicamente igual al npa de 9.0 encon-
trado en razas criollas africanas, cebuinas africana y cebuinas asiaticas (Mac Hugh et
al.,1997) y ligeramente mas bajo que el 10.0, reportado para razas criollas espafiolas
por Arranz et al., 1996 citados por Carvajal y Bermudez (1998), (Tabla 4).

Tabla 4. Nimero promedio de alelos (npa) en seis diferentes razas bovinas en el
mundo

Autores Afio Razas NPA Rango
Arranz ef al., Citados por
Carvajal y Bermudez 1998 1996 Criollas Espatfiolas 10.0 ND
Mac Hugh et al,, 1997 Criollas Africanas, Cebuinas

Africanas y Cebuinas Asiaticas 9.0 ND

Este Estudio 1998 Criollas Colombianas 8.9 ND
Ciampolini ef al., 1995 Italianas 72 6.5-8.0
Moazami-Goudarzi et al., 1997 Francesas 6.8 6.0-7.7
Mac Hugh et al., 1994 Britanicas 3.6 3.4-38

ND: No disponible.
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En SM y BON, las dos razas que presentaron mayor variabilidad, cinco de los siete loci
analizados fueron polimoérficos, es decir, se detectaron mas de dos alelos en cada
locus. Dos de los siete no se analizaron en SM. Estos resultados son un buen indica-
tivo del posible repertorio genético que las dos razas tienen como fuente de genoma
bovino, el cual puede servir para mejorar razas comerciales con el fin de disminuir la
erosién que resulta de la endogamia, producto de los métodos clasicos de seleccion
utilizados en hatos de cria comercial, puesto que las razas bovinas especializadas son
mucho menos polimorficas que las razas criollas, debido a que las primeras demues-
tran endogamia forzosa y a las segundas, por el contrario, se les procura una alta
variabilidad con los programas de conservacion y con apareamientos dirigidos.

Las razas especializadas se someten a una fuerte presion de seleccién que solo permi-
te reproduccion de los mejores, usualmente parientes cercanos; entonces hay consan-
guinidad o déficit de heterocigosis lo cual es, en ultima instancia, lo que se procura
con las caracteristicas de importancia econémica normalmente poligénicas (Bannikova
& Zubareva,1995; Warwick & Legates,1992; Falconer,1981 y Lasley,1970). Por su
parte, Hernandez (1997), en su programacién de apareamientos circulares ciclicos
para los hatos criollos, propone s6lo la monta programada concienzudamente, animal
por animal, en varias lineas tan abiertas como sea posible, dependientes de los abue-
los paternos no emparentados y utilizando el mayor nimero posible de reproductores.
En conclusién, en cuanto al npa puede decirse que fue lo suficientemente alto (8.9)
cuando se tomo toda la poblacion, pero el rango que va de 5 a 13 puede estar indican-
do que existen razas criollas con mayor variabilidad como por ejemplo SM y BON y
razas que la estan perdiendo como es el caso de Ca. Lo anterior requiere validacion
en cuanto a tamafio de la muestra, pero si estos resultados son confirmados, el npa
podria ser indicativo de introgresion de la raza C en las criollas puesto que ésta fue
una de las poblaciones con menor npa, especificamente 4 alelos para el locus BM
4513.

Heterocigosidad (Ho)

La heterocigosidad media para todos los loci fue 0.52 con rango bastante amplio (de
0.2520.96) y los resultados obtenidos se presentan en la Tabla 5. La hetorocigosidad
observada (Ho) en este estudio es superior a 0.47, y fue hallada por Mac Hugh et
al.,(1994) para razas britanicas, y a 0.50 en bufalos, informada por Barker ez al.,(1993),
(se menciona por ser una especie nativa no mejorada) y es inferior a 0.74, encontrada
en algunas razas criollas espafiolas (Arranz et al.,1996 citados por Carvajal y
Bermidez,1998), a 0.62 reportada para razas francesas por Moazami-Goudarzi et al.,
(1997) y a la hallada para razas cebuinas africanas, cebuinas asiaticas y la taurina
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africana N’dama con 0.63, 0.57 y 0.54, respectivamente, informadas por Mac Hugh et
al., (1997). Como se observa en la Tabla 5, el rango varia ampliamente desde 0.25
para la poblacion Ca hasta 0.96 para SM y esta directamente relacionada con el npa
para los loci BM 1225 y BMC 1222; ademas, coincidié también con lo esperado en €l
sentido de que se sospechaban mas alelos para el locus BMC 1222 (el que mayor
numero reporta la literatura, 16 alelos, Tabla 2). El valor de Ho de 0.52 posiblemente
se deba al poco nimero de muestras analizado en las poblaciones y presentaron un
valor de Ho <0.50 aquellas razas en las cuales se analizé un menor niimero de mues-
tras (Ca, H, Chy R) y la mayor Ho se obtuvo en BON, de la cual se analizé el mayor
numero de muestras.

Tabla 5. Heterocigosidad encontrada en razas criollas colombianas y en Cebu

POBLACION He Ho F

Blanco Orejinegro 0.77 0.69 0.11
Romosinuano 0.32 0.42 -0.38
Sanmartinero 0.86 0.96 -0.26
Costefio con cuernos 0.84 0.52 0.42
Chino Santandereano 0.79 0.40 0.55
Harton del Valle 0.73 0.33 0.60
Casanarefio 0.46 0.25 0.50
Cebt 0.55 0.54 0.04
PROMEDIO 0.67 0.52 0.28

Los principales factores que disminuyen la heterocigosidad esperada en una pobla-
ci6n son: endogamia, deriva genética y seleccion; ésta tltima no se tuvo en cuenta en
este trabajo puesto que se utilizaron marcadores neutros.

Endogamia y Fis

La endogamia se debe a cruces consaguineos y se puede medir como la frecuencia de
individuos homocigéticos, lo cual se conoce tradicionalmente como factor de -
endogamia (F), dicho factor se puede calcular cuando se analizan pedigries; en otros
casos, la endogamia esta definida por el coeficiente de endogamia (Fis) de acuerdo
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con Hardy Weinberg y descrito por Hartl (1988) y mide el déficit o exceso de heterocigosis
de un individuo teniendo en cuenta el tipo de apareamiento dentro de su poblacion, ya
sea éste consanguineo o panmictico. El Fis se expresa mediante una férmula sencilla,
asi: Fis = (Hs - Hi) / Hi; donde Hs es la heterocigosidad esperada de un individuo en
una subpoblacién equivalente a apareamiento al azar y a Hi que es la heterocigosidad
de un individuo dentro de una subpoblacion y puede interpretarse como la hetecigosidad
promedio de todos los genes de un individuo o como la probabilidad de heterocigosidad
de cualquier gene.

El Fis hallado en este estudio fue de 0.14 (promedio aritmético simple) y vari6 de 0.04
para el locus BMC 1222 a 0.19 para el MAF 70. Como se esperaba, el locus mas
polimérfico y que expresé mayor variabilidad genética fue también el que presento el
menor coeficiente de endogamia. La variacién general del Fis fue supremamente alta;
por ejemplo, para el BON fue desde -0.15 en el locus BMC 1222 hasta +0.45 en el
locus BM 4311. Se observé una tendencia general (no mostrada) a aumentar el Fis
cuando n (niimero de alelos totales observados en el locus) era pequefio; en el caso
mencionado, para un Fis de -0.15 correspondié unn de 78 y para + 0.45 n =32.

Cuando el Fis tiende a cero, significa que la poblacion esta cerca del equilibrio de
Hardy-Weinberg puesto que la Ho es semejante a la heterocigosidad esperada (Hi)
por individuo; la Hi se calcula por el término del binomio 2pqr, siendo p, q y r fre-
cuencias alélicas y el calculo se realiza para todos los loci. Las desviaciones de cero
pueden ser positivas o negativas como es €l caso de BON para los loci BM 4311
(+0.45) y BMC 1222 (-0.15); un valor negativo significa un aumento en la
heterocigosidad, lo cual quiere decir que el ultimo locus tiene mayor nivel de
heterocigosidad en BON que el primero. En conclusion, el anélisis con Fis es un buen
indicativo de la variabilidad que presentan algunas razas, especificamente BON como
se mostr6 con la medida de los otros parametros (npa y Ho).

Andlisis filogenético

En la Tabla 6 se presentan las distancias genéticas entre las razas taurinas analizadas
y la raza externa Cebuina utilizada en el trabajo, que varian de 0.07 para Ch a 1.65
para R; lo anterior significa que Ch esta mas cerca genéticamente a C y que R seria la
raza criolla mas alejada del C. No se observa una relacién entre el valor de distancia
genética con respecto al C, ya que en Ca y CCC se analizaron solamente cuatro indi-
viduos, con distancias genéticas de 0.32 y 0.36, respectivamente. Esto puede signifi-
car que el nimero de muestras no esté alterando los resultados.
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Tabla 6. Matriz de distancias genéticas encontradas en la caracterizacién de
las razas bovinas criollas y colombianas

BON R SM CCC Ch H Ca Ce

BON 0

R 0.1787 0

SM  -02119 0.1242 O

CCC 0.2647 0.2836  0.0600 0

Ch 0.5420  0.2915 0.2706 -0.0873 0

H -0.0314  -0.1601 -0.0185 -0.1606 -0.1817 O

Ca 1.6014 1.6061 1.5406 0.0900 05177 1.1894 0

C 1.1730 1.6497 0.6321 0.3619 0.0072 1.2477 0.3209 0

Al comparar las razas taurinas entre si, la distancia genética vari6 desde -0.21 entre
BON y SM hasta 1.61 entre Ca y R. No hay una explicacién l6gica cuando se hace
referencia a distancias genéticas negativas y seria necesario tomarlas como cero, que
significa identidad genética. Para SM todas las distancias fueron negativas; en este
caso puede estar influyendo tanto el bajo niimero de muestras como la diferencia en el
nimero de loci analizados por raza. La Figura 2 representa un arbol filogenético
construido a partir de las distancias genéticas representadas en la Tabla 6, utilizando
el algoritmo de ‘neighbour-joining” (Nei, 1987) y las frecuencias al€licas de sélo
cinco microsatélites (BM 1225, BM 4513, BMC 1222, COW 9 y MAF 70); no se
incluyeron los loci BM 4311 y BM 6501 debido a que éstos sélo se tipificaron para
BON vy no afectarfan para nada el arbol final. Las distancias negativas las toma el
Programa como cero, por defecto. El arbol muestra el agrupamiento de cinco razas
taurinas en una rama y en la otra, agrupadas con la raza externa Cebuina se encuentra
a Ca y Ch, lo cual puede ser indicativo de un mestizaje de estas dos razas con C. En
relacion a las razas criollas que se agruparon, no parece haber correlacién con agrupa-
miento geografico: Se esperaria agrupamiento entre CCC y R, lo mismo que entre SM
y Ca y lo méas notorio es la distancia genética de cero entre BON y SM que se
esperaba amplia. Lo anterior, puede significar que el agrupamiento de estas razas sea
por origen histérico y no por distribucién geografica, lo cual es necesario corroborar
aumentando tanto el nimero de marcadores como el de muestras por raza. El mestiza-
je de Ca'y Ch con C puede ser debido al manejo de estos dos hatos, ya que los hatos
manejados por ICA y Corpoica han sido conservados en cuatro nicleos (BON, R,
CCCy SM) en su estado de pureza aparente, por lo menos en lo relacionado con el
mestizaje con C e igualmente la Secretarfa de Agricultura del Valle ha conservado el
H.
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Figura 2. Arbol fologenético del ganado criollo colombiano. Agrupacién de cin-
co razas criollas en una rama; posible mestizaje de Ca y Ch con Cebii en la
otra rama. Distancias genéticas similares en BON y SM.

Costeiio con Cuernos
Hartén del Valle

Blanco Orejinegro

San Martinero

Rome Sinuano

Chino Santandereano
Cebti

Casanareiio

Conclusiones y Recomendaciones

- Bajo los parametros utilizados (siete marcadores y un nimero variable de muestras
por raza) se concluye que hay una adecuada diversidad genética en el gcc.

Se encontraron cuatro alelos nuevos para el locus BM4513, no reportados en los
mapas consultados, con 133 a 139 pares de bases y para el locus BMC1222 el alelo
270.

Se recomienda continuar este trabajo utilizando mas marcadores (se propone uno
por cromosoma) y un mayor nimero de muestras de individuos lo menos
emparentados posible por marcador; se podria dilucidar el por qué de la distancia
similar para BON'y SM con la tipificacién de una raza intermedia como la Berrenda
Espafiola; larazon del caracter topo del R con estudios de ligamiento al cromosoma
1 en la razas R, CCC y Aberdeen Angus y finalmente, definir el mestizaje de las
razas Ca y Ch por medio de estudios del cromosoma Y y/o DNA mitocondrial en
ellasyenel C.
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Resumen

Se secuencié la region control del DNA mitocondrial en 110 muestras de siete razas
de Ganado Criollo Colombiano (GCC) y, de manera sorpresiva, se encontro que el
26% de ellas hacian parte de linajes mitocondriales clasificados como africanos.
Esto indica que estas razas tienen introgresion ancestral de ganado africano que
debi6 darse en la peninsula Ibérica antes del descubrimiento de América. Este ha-
llazgo introduce en nuestras razas criollas un valor agregado, pues su genoma debe
ser portador de las variantes genéticas que han permitido a las razas africanas su
adaptacion al tropico; muy especialmente, exponiendo repertorios de resistencia a
agentes infecciosos. Lo anterior se hace mds notable si se tiene en cuenta que la
variabilidad encontrada en el DNA mitocondrial, en GCC, fue mayor que la informa-
da para razas africanas actuales, ya puesto que dicha caracteristica es una medida
de adaptacion al medio.

También se midié el grado de introgresion cebuina en GCC; para el efecto se utiliza-
ron dos sistemas genéticos: tres marcadores en la region no recombinante del
cromosoma Y (INRA124, INRA126 y BM861) y once marcadores STRs autosémicos.
Con el primero se encontré que tres de las 6 razas analizadas (Chino Santanderiano,
Hartén del Valle y Romo Sinuano) tienen machos con cromosoma Y que podrian ser

* Articulo original.
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de origen cebuino. El porcentaje de machos con este tipo cromosomas fue de 27% en
Chino y Harton, y 12.5% en Romo Sinuano. Con un andlisis exhaustivo donde se
cotejaron los datos de Y con los de mezcla, obtenidos con los marcadores autosomicos,
se corrobord esta situacion para Chino Santanderiano (27%) y para Harton del Vallle
y Romosinuano el porcentaje de Y cebuino se determiné en 9y 0% respectivamente.
Esto se hizo teniendo en cuenta el alelo 130 del locus INRA124 como indicador in-
equivoco de cromosoma Y de origen cebuino. Se sugiere, como criterio para escoger
los machos en las razas GCC, el haplotipo del cromosoma Y para los tres marcadores
conformado por los alelos 132-184-158, que es especifico de taurinos; y el modal en
todas las razas. Por ultimo es pertinente resaltar que en la raza BON se encontro el
menor grado de mezcla con cebu, independientemente del sistema de andlisis utiliza-
do; mientras que, en Costerio con Cuernos se detecto una alta introgresion cebuina
restingida al sistema autosoémico, lo cual significa que en esta raza los cruces con
cebui se han hecho por la via materna.

Introduccion

Uno de los recursos genéticos fundamentales para el desarrollo de un pais, son sus
razas propias de animales domésticos, las cuales han tenido un proceso de adaptacion
a las condiciones ecoldgicas de su territorio. En este sentido, las razas de ganado
criollo colombiano (GCC) que fueron introducidas por los espafioles durante la época
de la conquista, han sufrido un proceso de seleccion natural que ha permitido la acu-
mulacién de caracteres genéticos unicos y de gran valor para su adaptacién a las duras
condiciones ecoclimaticas de las diferentes regiones del pais. Los cambios adaptativos
implican principalmente los sistemas reproductivo e inmunolégico que conduzcan a
una mayor eficacia biolégica por un lado y mejor respuesta a los agentes infecciosos
del trépico por el otro (Hartl & Clark 1997).

Colombia posee actualmente 7 razas criollas, siendo el pais de América con mayor
numero de razas consideradas autdctonas; las siete se encuentran distribuidas en las
cuatro principales regiones ecoldgicas; es asi como en la Costa Atlantica se encuen-
tran, Romosinuano (RS) y Costefio con cuernos (CCC), en los Llanos Orientales San
Martinero (SM) y Casanarefio (CS), en el Valle de Cauca el Hartén del Valle (HV) y
en las zonas de montafia se encuentran el Chino Santandereano (ChS) en los Santanderes
y el Blanco Orejinegro ( BON) en Antioquia y el Viejo Caldas, esta ultima raza es la
que mas se diferencia de las otras en cuanto a sus caracteristicas fenotipicas.

Hasta mediados del siglo pasado la ganaderia del pais estaba conformada por GCC,
pero la introduccién de razas foraneas, taurinas y cebuinas, para mejorar la produc-
ci6n de leche y carne hizo que por los cruces absorbentes se llegara casi a la extincién
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y en la actualidad las siete razas solo representan el 1% de la ganaderia nacional
(Pinzén Martinez 1984). A partir de 1935 se crearon los primeros programas de
conservacion de las razas de GCC, por parte de instituciones gubernamentales como
el ICA y algunas secretarias departamentales de agricultura. La seleccion de los ani-
males para la constitucion de los hatos de conservacién se realizé teniendo en cuenta
principalmente caracteristicas fenotipicas y se hizo en un momento en que los cruza-
mientos absorbentes, principalmente con cebuinos, estaba en toda su intensidad; por
lo tanto en los niicleos actuales de GCC es posible que exista genética foranea sobre
todo de Bos indicus, esto estaria disminuyendo los repertorios adaptativos propios de
dicho germoplasma.

Una evidencia del posible mestizaje en GCC se encontré en un primer estudio con
marcadores autosémicos tipo microsatélites, en las siete razas de GCC (Carvajal et al
1998, Bedoya y otros 2001, Moreno y otros 2001); se hallé un alto grado de variabi-
lidad genética (medida por la heterocigosidad observada que presenté un promedio de
0.6321 siendo la mas alta SM con 0.7368). Esto puede ser indicativo de introgresion
genética en estas razas como se ha observado en algunas de ganado taurino africano,
que tienen alto grado de diversidad genética acompaiiado de linajes paternos cebuino
(cromosoma Y) (MacHugh, Shriver, et al. 1997). En estas razas los procesos de cruza-
miento absorbente, por parte de ganado cebuino han seguido un patrén similar al de
las razas GCC, donde la introgresion ha sido llevada a cabo, principalmente, por la
introduccién de machos foraneos en niicleos autéctonos que luego pueden haber apor-
tado animales para crear los hatos de conservacién. Una situacion similar se observo
también en algunos nticleos de ganado africano N "Dama, que fenotipicamente fueron
consideradas como puras, pero a diferencia de otras poblaciones de N’Dama, presen-
taban mayor susceptibilidad a la infeccién con Tripanosoma brucei, esto fue explica-
do por la presencia de cromosomas Y cebuinos en dichos nicleos (Bradley, MacHugh,
et al. 1994). Por esta razén es importante evaluar la presencia de linajes paternos
foraneos en GCC, sobre todo cebuinos, con el fin de identificar los machos que se han
de utilizar como reproductores en la conservacion de los hatos y en la obtencién de
mezclas para produccion.

Otra explicacion de la heterocigosidad detectada en GCC, ademas del mestizaje tem-
prano, puede ser el mestizaje ancestral si se tiene en cuenta que las razas de GCC
fueron traidas por los espafioles durante la conquista y existen evidencias de la pre-
sencia de haplotipos de DNA Mitocondrial (mtDNA) propios de ganado africano, en
ganado europeo; especialmente, en Portugal, se ha encontrado el haplotipo ND4 que
es especifico de ganado africano, (Cymbron, Loftus, et al. 1999; Loftus, MacHugh, et
al. 1994). Ademas en el ganado ibérico se ha detectado el alelo B del gen que codifica
para la albumina sérica, el cual estd ausente en las razas europeas no ibéricas y casi
fijado en las africanas (Barker y Manwell, 1980; Kidd et al 1980. Gonzales et al
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1987). Por tanto es de esperarse que los linajes africanos encontrados en Portugal y
Espafia se puedan encontrar en las razas de GCC.

Para determinar el grado de mestizaje se han propuesto diversas metodologias, que
buscan detectar la proporcién de genes de dos o mas poblaciones ancestrales en una
poblacion considerada como producto de mezcla originada a partir de ellas
(Chakraborty, 1986, Bertorelle y Excoffier, 1998). La evaluaciéon de mestizaje se
puede realizar en tres sistemas de transmision genética presente en los mamiferos; si
se desea evaluar el grado de introgresion genética en una poblacion producida a través
de la linea materna, se usan marcadores del mtDNA, y la obtenida linea paterna se
evaltia con marcadores en el cromosoma Y. Por otro lado, se puede avaluar el porcen-
taje total de mezcla aportado por cada poblacién ancestral bajo un modelo especifico
de mezcla utilizando marcadores autosémicos nucleares, por ejemplo microsatélites
STRs (Short Tandem Repeats) que consisten en repeticiones cortas de dos a 6
nucledtidos dispersos en los genomas de los mamiferos. Estos son altamente
polimérficos (se presentan muchas variantes alélicas por locus) y se transmiten con la
misma frecuencia a machos y hembras. Este tipo de marcadores se han detectado para
bovinos en el cromosoma Y y algunos de ellos son ademas alelo especificos de pobla-
cion (SPAs), estos ultimos que permiten diferenciar cromosomas Y de B. faurusy B.
indicus.

Con respecto al mtDNA, se pueden utilizar los denominados haplotipos que son
combinaciones de cambios nucleotidicos, generalmente en la secuencia de la region
mas variable del mtDNA (Region Control, D-Loop, HVR Iy IT). Con estos haplotipos
se forman grupos (haplogrupos) teniendo en cuenta su origen filogenético y con los
haplogrupos se puede determinar el origen de una poblacién, con base en la su
frecuencia de los mismos.

Con este trabajo nos propusimos evaluar el grado de mezcla ancestral que, con razas
africanas pudo haberse dado desde antes de su ingreso en Ameérica por linea materna
en las razas de GCC y, ademas determinar la mezcla reciente, por linea paterna, que
con ganado cebuino pudo darse durante la época de cruces absorbentes que se produjo
con la introduccion del ganado cebi a Colombia. Todo esto con el fin, en primer lugar
de dilucidar la alta diversidad encontrada en GCC y en segundo lugar, implementar
una técnica molecular que permita identificar machos puros de GCC para los programas
de conservacion y mejoramiento.

Para el analisis de matrilinajes (mezcla ancestral) se tomaron las 7 razas identificadas
en Colombia como criollas, pero para los patrilinajes (cromosoma Y) y los autosomas
STRs (mezcla reciente) se excluy6 Casanarefio, pues en el trabajo inicial esta fue la
poblacion que se agrupd con la poblacion cebi (Bedoya 2001, Carvajal 1998, Moreno.
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2001). Para los analisis de mezcla con los marcadores STRs autosémicos se tomaron
como ancestrales la taurina Simmental y una cebuina, la Brahman. Con estos datos,
ademds, se pudieron comparar los resultados obtenidos en el primer trabajo con STRs
autosémicos, con respecto a los pardmetros de estructuracion genética de las razas y
su grado de heterocigosidad, ya que en el primer caso solo se utilizaron 7 marcadores
y una muestra mas pequefia por raza.

Metodologia

1 Origen de matrilinajes en GCC

Se partié de 119 muestras de sangre de 19 animales BON, 8 ChS, 19 SM, 4 C§, 21
HV, 19 CCC y 20 RS las cuales se obtuvieron principalmente de los hatos de
CORPOICA vy de algunas hatos particulares. Se extrajo DNA por medio de un Kit
comercial (QIA amp DNA). Se secuencid la region hipervariable I (HRVI) del mtDNA
entre las posiciones 15969 y 16324 por el método de terminacién de cadena de Sanger
1977, acoplado a PCR y las reacciones de secuencia se resolvieron por electroforesis
capilar en un analizador genético ABI 3700. Las secuencias se editaron con €l programa
CHROMAS (Technelyium pty Ltda, Queensland Australia) y se alinearon con
GENEDOC (Nicholas and Nicholas 1997). Para el analisis se estimaron los parametros:
diversidad génica (H), nimero promedio de diferencias por pares (MNDP) y la distancia
genética (Fst) por medio del programa ARLEQUIN 2000 (Schneider, Roessli and
Excoffier 2000). Se compararon ademas las secuencias con datos publicados de razas
taurinas provenientes de Europa, Africa y Cercano Oriente con el programa
NETWORK.

2 Introgresion de patrilinajes

Se extrajo DNA a partir de sangre o semen, facilitados por CORPOICA y otros hatos
particulares, por el método de fenol cloroformo. A partir de estas muestras de DNA
se amplificaron tres loci STRs en el cromosoma Y, que tienen alelos especificos de B.
indicus y B. taurus, en 12 muestras de BON, 10 de CCC 16 de RS, 11 de ChS 11 de
HV, 9 de SM y 20 de la raza cebuina Brahman.

Los tres marcadores fueron INRA124 (DYS6), INRA126 (DYS7) y BM861. En
INRA 124 se han identificado dos alelos de 130 y 132 pb, el alelo 130 es especifico de
Bos indicus y el 132 lo es de Bos taurus. E1 INRA126 por su parte ha mostrado tres
alelos de 182, 184 y 186 pb, de los cuales, el alelo 182 se ha encontrado fijo en
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cebuinos y el 184 es el alelo modal en algunas razas taurinas. En el locus BM861 se
han logrado amplificar seis alelos, pero en las especies Bos taurus y Bos indicus solo
se han detectado dos de ellos, uno de 156 pb que es especifico de cebuinos y el 158 pb
que es especifico de taurinos. De esta manera existen haplotipos ancestrales de Bos
taurus como es el 132-184-158 y para cebuinos 130-182-156. La metodologia para la
genotipificacion consistié en amplificacién por PCR utilizando los primers, protocolos
de reaccién y perfiles térmicos de acuerdo a Edwards et al, 2000. Los tamafios al€élicos
se determinaron por medio de electroforesis capilar utilizando un ABI 310. Debido a
que la variabilidad haplotipica fue muy baja, el analisis de los resultados obtenidos se
hizo de manera manual y aplicando la probabilidad de la conversién de un haplotipo
en otro teniendo en cuenta la tasas de mutacion cuya probabilidad de aumento en
tamafio del alelo es mayor que la de disminucién.

3 Mezcla autosomica

A partir de 35 muestras sangre de CCC, 23 de HV, 20 de BON, 16 de SM, 23 de RS,
20 de ChS y 53 muestras de la raza cebuina Brahman se extrajo DNA y se tipificaron
11 marcadores STRs (TGLAS57, TGLA73, MGTG4B, AGLA293, TGLA4S,
TGLA263, TGLAS53, MGTG7, TGLA227, TGLA126 y TGLA122) situados en
diferentes cromosomas del genoma bovino y que han mostrado alto polimorfismo en
las poblaciones bovinas donde se han estudiado. La genotipificacién se llevo a cabo
amplificando por PCR de manera individual y en miltiplex cuando la diferencia en el
rango de tamafio lo permitio, los parametros de reaccion y los perfiles térmicos fueron
estandarizados en el laboratorio GENMOL teniendo en cuenta los Tm de los
iniciadores, los tamafios alélicos se determinaron por electroforesis capilar en ABI
310. El analisis de resultados se realiz6 utilizando los programas: GENPOP version
3.1, para calcular frecuencias alélicas y genotipicas, pruebas de equilibrio y, para
estimar distancias genéticas; asi como para calcular los estadisticos de Wright , PHYLIP
3.5 para generar arboles filogenéticos y ADMIX 2.0, para determinar el grado de
mezcla con cebu.

Andlisis de Resultados

1 El origen de los matrilinajes en GCC
Con el anélisis de los datos obtenidos por el secuenciamiento en mtDNA, debido a

que se escribié un articulo que fue sometido a la revista Genetics, aqui solamente
podemos describir los hallazgos mas relevantes. Las 110 secuencias se agruparon en
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29 haplotipos teniendo en cuenta 33 sitios polimérficos, los cuales se nombraron como
Coll a Col29; ademas se pudieron asignar a 3 (T1,T2 y T3 ) de los 4 haplogrupos
mayores que representan los linajes maternos taurinos de Africa y Europa, de los
cuales el T1 es especifico de taurinos del Oriente Cercano, T2 de Europa y T3 es
Africano. 29 de las 110 secuencias de GCC pertenecen al T1, 10al T2 y 71 al T3, lo
cual demuestra que un gran porcentaje de los matrilinajes de GCC son de origen
africano.

Con las secuencias de GCC, ademas se estim6 y compar6 el grado de variabilidad
utilizando H y MNPD. Los resultados mostraron que H tiene un rango en GCC de
0.57 enRS 2 0.93 en BON con un promedio de 0.88 para GCC, en cuanto al estimador
MNPD su rango fue de 1.99 en RS a 4.46 en BON con un promedio de 3.49 la
comparacion de estos datos mostrd que la variabilidad de las razas criollas colombianas
a nivel de matrilinajes fue mayor que la que se ha informado para razas europeas y
africanas en las cuales se han encontrado valores de MNPD de 1.98 y 1.94,
respectivamente, lo cual es casi igual a las razas del Cercano Oriente cuyo valor para
el anterior estimador es de 3.77 (Bradley et al. 2000; Troy et al. 2000) . Ademds, la
comparacion de la variabilidad entre las razas demostr6 que la diversidad de mtDNA,
que fue la mayor en BON, presenta un decrecimiento en el orden BON, ChS, SM, HV,
CS, CCC, a RS, que como se dijo este tltimo tiene la menor variabilidad.

La evaluacion de la estructuracion genética entre las razas de GCC se realizé calculando
el estadistico de Wrigth Fst (distancia genética), que tuvo un valor promedio de 0.2, lo
cual significa que presentan estructuracion alta ya que Wright propone que si dicho
valor sobrepasa 0.15 la separacion genética es alta (Hartl 1996). Al comparar las
distancias genéticas entre las razas de GCC se encontré que las mas cercanas entre si
fueron CCC y RS y la que mas se diferencia de las otras es BON. Un analisis
multidimensional con los valores de Fst, relacionando 35 razas del viejo mundo con
las de GCC, mostré que las GCC ocupan lugares intermedios entre las de Cercano
Oriente, Africa y Europa; esto se debe a las diferencias en la frecuencia de los
haplogrupos T1, T2 y T3 teniendo SM la frecuencia de T3 mas alta (0.89) y HV Ila
menor (0.33); ademas, cuando se construyo6 una red de relaciones filogenéticas con
los haplotipos Col y los modales para razas europeas y africanas, los haplotipos Col se
agruparon en tres categorias correspondientes a los haplogrupos T1, T2 y T3 y en el
centro del T3 se localizé la secuencia Coll, que es la mas frecuente en GCC y la
secuencia modal de ganado europeo; es decir, tanto en las razas colombinas como en
las europeas existen haplotipos mitocondriales que pertenecen al haplogrupo mas
comun en razas africanas. Por otra parte, las secuencias GCC pertenecientes a T1 se
localizan de manera dispersa en la red, lo cual demuestra la mayor variabilidad del
mtDNA en GCC con respecto a Africa y Europa. Con estos resultados podemos
concluir que las razas de GCC son una mezcla de ganado europeo y africano, que
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debib ocurrir en Espafia antes de la conquista de América; que su diversidad en
matrilinajes es mayor que la de ganado africano y europeo y que presentan
estructuracion genética entre si, lo cual hace de estos germoplasmas una fuente muy
poderosa de rasgos adaptativos, tales como resistencia a agentes infecciosos.

2 Patrilinajes de Bos indicus en GCC

En la tabla 1 se presentan los datos obtenidos de la genotipificacion de los 3 marcadores
en la region no recombinante del cromosoma Y.

Tabla 1: Marcadores del cromosoma Y.

RAZA | N° de animales | INRA124 | INRA126 | BM861 | FRECUENCIA
BON 12 132 184 158 1.0000
CCC 10 132 184 158 1.0000

13 132 184 158 0.8125

ROMO 1 132 182 156 0.0625

1 132 184 156 0.0625

1 132 182 158 0.0625

8 132 184 158 0.7270

ChS 1 130 184 158 0.0910
2 130 184 156 0.1820

8 132 184 158 0.7270

HV 2 132 184 156 0.1820
1 130 - 184 158 0.0910

SM 9 132 184 158 1.0000
2 132 182 156 0.1000

CEBU 1 130 184 158 0.0500
1 130 184 156 0.0500

16 130 182 156 0.8000

Se encontraron 6 haplotipos diferentes: 132 184 158 (Coly1); 132 182 156 (Coly2);
132 184 156 (Coly3); 130 184 156 (Coly4); 130 184 158 (Coly5) y 132 182 158
(Coly6). En total se detectaron 4 alelos, de los 5 reportados para los 3 loci (no se
encontrd el 186 en el locus INRA126 ), la frecuencia mas alta (0.89) en las 6 razas
GCC, fue para el Haplotipo Colyl, el cual ha sido reportado como modal en razas
taurinas europeas con 0.67 (Edwards et al. 2000).
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Con respecto al haplotipo Coly2, encontrado en la poblacién RS no se puede concluir,
categéricamente, que sea cebuino a pesar de haberlo encontrado también en la poblacién
de Brahman ya que en la creacién de esta tltima se utilizo la raza taurina Hereford;
ademas el alelo 132 del locus INRA 124 es especifico de taurinos, asi como el 130 lo
es para Bos indicus (Hanotte et al. 2000) y los alelos 182 y 184 del locus INRA 126 se
han encontrado en una frecuencia de 0.17 cada uno, en razas europeas. Sin embargo,
si se tiene en cuenta la tasa de mutacion en los microsatélites que aumentan con mayor
probabilidad de menor a mayor tamafio (Rubinsztein et al, 1995), para pasar del
haplotipo cebuino 130 182 156 al haplotipo Coly2 se requiere un solo paso de mutacion,
lo cual aumenta la probabilidad de que este haplotipo tenga origen cebuino.

En cuanto al haplotipo Coly3 encontrado en las razas RS y HV, y que no se presenta
en la raza Brahman, si se hace el mismo analisis anterior tiene mayor probabilidad de
ser taurino ya que si fuera de origen cebuino se requeririan dos pasos de mutacién,
asi: que el alelo 130 en INRA 124 pase a 132 y ademas que el alelo 182 de INRA126
pase a 184; en cambio, si su origen es taurino requeriria solo un paso de mutacién
consistente en que el alelo 158 de BM861 pase a 156, lo cual es mas probable aunque
se de disminucioén del tamafio.

El haplotipo Coly4 encontrado en ChS y en la raza Brahman tiene la maxima
probabilidad de ser de origen cebuino puesto que sélo se requiere un paso de mutaciéon
(que el alelo 182 de INRA126 pase a 184). Con respecto a Coly5 detectado en las
razas HV, ChS y Brahman tiene mayor probabilidad de ser taurino puesto que requiere
solo un paso de mutacion si tiene dicho origen consistente en que el alelo 132 de
INRA124 pase a 130.

Finalmente, el haplotipo Coly6 es un haplotipo encontrado en razas taurinas con una
frecuencia de 14%. Con este tipo de analisis tendriamos que de los cuatro haplotipos
detectados en GCC diferentes a Coly1, que es el modal en taurinos, solamente Coly2
y Coly4 tendrian origen cebuino, confirmado ademas por encontrarse en la raza
Brahman y de esta manera solamente las razas RS y ChS tendrian patrilinajes cebuinos
con una frecuencia de 6% y 18% respectivamente, en cambio la raza Brahman tendria
un porcentaje de 5% de mezcla taurina, que es el porcentaje del haplotipo Coly5
encontrado en dicha raza y en el GCC el porcentaje total de introgresion cebuina seria
de un 4.3%. Por otro lado, si se hace el anilisis sin tener en cuenta el locus INRA126,
que como se dijo antes, en taurinos se puede encontrar tanto el alelo 182 como el 184,
los resultados del andlisis de introgresion por linea paterna pueden cambiar puesto
que el numero de haplotipos no taurinos encontrados en GCC disminuye a tres (132-
156) C1, (130-158) C2, (130-156) C3 con mayor probabilidad de ser cebuinos. El
primero con un solo cambio en el locus INRA 124, el segundo con un cambio igual en
el BM861 y el tercero seria netamente cebuino ancestral. De esta manera las
proporciones de introgresion cebuina en GCC serian de 12% en RS y 27% en ChS y
HV; sin embargo, con este analisis la raza Brahman no tendria mezcla con taurinos a
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nivel de patrilinajes lo cual puede estar en contradiccidn con respecto a su creacion, ya
que como se dijo anteriormente, para la formacioén de esta raza se utiliz6 la taurina
Hereford. Ademas, el grado de introgresion total en GCC se incrementaria casi tres
veces, puesto que con este tipo de analisis seria del 12%. Teniendo en cuenta lo anterior,
se decidi6 determinar el grado de mezcla autosémica utilizando 11 marcadores micro-
satélites y determinar con cual de los dos métodos anteriores, dicho tipo de mezcla,
presentaba mejor correlacion

El célculo de variabilidad genética de los patrilinajes en GCC, nos muestra que para
las razas SM, BON y CCC es de 0, puesto que en ellas el Haplotipo Coly 1 se encontré
en un 100%, la raza RS presenta 4 haplotipos Coly1 (0.8125), Coly2 (0.0625), Coly3
(0.0625) y Coly6 (0.0625) lo cual da una variabilidad de 0.33 (heterocigocidad virtual
H, calculada con la férmula H=1-p donde p es la probabilidad de obtener dos haplotipos
iguales tomados al azar), en la ChS se identificaron 3 haplotipos Coly1 (0.73), Coly4
(0.182) y Coly5 (0.088) para una variabilidad de 0.36, que puede ser debida enteramente
a la mezcla con Cebi; en HV se detectaron 3 haplotipos Coly1 (0.73), Coly 4 (0.182)
y Coly 5 (0.088) lo cual da una variabilidad igual a la de ChS de 0.36, pero a diferencia
de esta, es debida tanto a Bos faurus como a Cebi. Como puede apreciarse la diversidad
genética de los patrilinajes es muy baja comparada con la encontrada con mtDNA, lo
cual es de esperarse en ganado por la manera en que se hacen los cruces, ya que un
macho reproductor se cruza con muchas hembras y esto produce un efecto de deriva
en los cromosomas Y, mayor que la observada para las mitocondrias; por tanto la
estructuracién genética calculada con estos marcadores es minima, pues para las rasas
RS, BON y CCC el Fst es de 0, lo cual no concuerda con lo encontrado con mtDNA.

En la poblacién de Brahman la cual se tom6 de 4 fincas separadas geograficamente
(Suroeste antioquefio, Magdalena Medio, Urab4, y Caucasia) se encontraron 4
haplotipos, 130 182 156 (0.8) el cual es especifico de cebuinos, Coly2 (0.1), Coly4
(0.05) y coly5 (0.05). Como hemos considerado con el primer analisis que Coly 2 es
cebuino, la introgresion de Bos taurus en Brahman es de sélo 5% que es el porcentaje
de haplotipo Coly5 en ella considerado taurino, en cambio con el segundo tipo de
analisis en dicha raza no existirian patrilinajes taurinos y la variabilidad del cromosoma
Y en ella seria de 0.345 muy semejante a la encontrada en RS, ChS y HV, las tres
razas de GCC que mostraron algin grado de mezcla cebuina a nivel de linajes paternos.

3 Analisis de introgresion cebuina autosémica en GCC
En la tabla 2 se presenta el comportamiento de cada locus con respecto a al niimero de
alelos detectado en cada muestra de GCC incluyendo a Brahman; de estos resultados

se puede deducir que la poblacién de Brahman presenta el mayor grado de polimorfismo
para los 11 marcadores y entre el GCC el mayor valor lo presenta CCC, puesto el
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numero de alelos totales detectados en estas poblaciones fue 114 y 81 con un numero
promedio de alelos (NPA) de 10.36 y 7.36 respectivamente (Tabla 3). Al hacer un
analisis por locus se puede observar que el numero de alelos de los loci TGLA293,
MGTAG7 y TGLA122 pueden estar indicando el grado de introgresion cebuina en
GCC, si se compara el niimero que se detectd en las razas ChS para el primero (10),
RS para el segundo (10) y HV para el tercero (11), con los encontrados en Brahman
que fueron 13, 14 y 14 respectivamente. Si se tiene en cuenta ademas que el niimero
de alelos en estos tres loci fue mas bajo para las otras razas de GCC, toma fuerza los
resultados hallados con los marcadores en el cromosoma Y, pues como se vio en 3.1
fué en estas razas de GCC donde se hallaron haplotipos diferentes a Colyl. Otro
indicativo de introgresién autosémica cebuina en GCC tomando el parametro del
numero de alelos (aunque mas débil), podrian ser los resultados en CCC, raza en la
cual el nimero de alelos para los loci MTGT7 y TGLA122 es de 9, en cada uno,
mayor que en BON y SM.

Tabla 2: Alelos por locus en cada raza de Ganado Criollo Colombiano

Niuimero de alelos por raza de GCC

LOCUS CCC | HV BON | SM RS | ChS | Brahman
TGLAS7 8 6 7 7 9 8 11
TGLA73 4 6 5 5 5 6 3
MGTG4B 6 6 7 4 8 8 16
AGLA293 8 4 8 6 5 10 13
TGLA48 6 4 4 3 4 3 5
TGLA263 5 5 7 5 5 4 6
TGLAS3 9 9 6 7 6 8 15
MGTG7 9 6 6 8 10 6 14
TGLA227 11 8 7 5 9 8 7
TGLA126 6 5 5 7 3 5 8
TGLA122 9 11 8 5 4 7 14

Con el fin relacionar el grado de variabilidad genética con el de mezcla cebuina se
calcularon las frecuencias de heterocigdticos esperadas y observadas para todos los
loci en cada poblacién (tabla 3) . En primer lugar, los datos nos muestran que en todas
las razas puede haber déficit de heterocigdticos ya que las frecuencias observadas son
menores que las esperadas en todas ellas, incluyendo la Brahman; pero es necesario
probar si dichas diferencias son significativas. En las razas GCC el mayor valor de
heterocigocidad observada lo encontramos en ChS (0.75) lo que esta de acuerdo con
los resultados de haplogrupos del cromosoma Y, siempre y cuando se aplique el primer
tipo de anélisis, pues como se dice en 3.2, esta raza tendria el mayor porcentaje de
cromosoma Y cebuino con este analisis; en cuanto a los valores para HV y SM de
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0.70 y 0.61, respectivamente, correlaciona para la primera, si aplicamos el segundo
analisis, pero con respecto a la segunda se presenta una gran contradiccion, pues su
valor es el mas bajo de los encontrados para las razas GCC. Con estos marcadores en
CCC se encontré una heterocigocidad de 0.72 que es la més alta después de ChS, a
pesar de que en ella no se hall6 ningtin haplotipo Y cebuino, lo cual esta en concordancia
con los resultados del niimero de alelos por locus (tabla2) y esta confirmando que
dicha raza puede tener introgresion cebuina autosémica mayor que BON y RS, en las
que tampoco se encontraron cromosoma Y cebuino.

Tabla 3: Niimero Promedio de Alelos y Heterocigocidad

Raza Heterocigocidad | Heterocigocidad

Observada (Ho) | Esperada (He) | # alelos | NPA
Costefio con cuernos 0.72 0.77 81 7.36
Hartén del Valle 0.70 0.74 70 6.36
BON 0.66 0.74 70 6.36
San Martinero 0.61 0.70 62 5.64
Romosinuano 0.64 0.73 68 6.18
Chino Santandereano 0.75 0.77 73 6.64
Brahman 0.56 0.69 114 |10.36

Tabla 4: Resultados por poblacién (test multi - locus)

Poblacion Probabilidad Error estandar
Costefio con cuernos 0,0012 0,0012
Hart6n del Valle 0,1240 0,0221
Blanco Orejinegro 0,0001 0,0000
Brahman 0,0000 0,0000
San Martinero 0,0000 0,0000
Romosinuano 0,0000 0,0000
Chino Santandereano 0,0993 0,0150

Con el fin de comprobar si el déficit de heterocigéticos tenia significancia se realizé
una prueba de equilibrio de Hardy—Weinberg (H y W) utilizando las frecuencias
genotipicas multilocus en cada una de las poblaciones (tabla 4). Solamente las razas
ChS y HV, no presentan déficit de heterocigéticos de manera significativa, Ps de
0.0993 y 0.1240 respectivamente, lo cual esté de acuerdo con los resultados encontrados
para los haplotipos de del Cromosoma Y con el primer tipo de anlisis, sobre todo
para ChS; en cuanto a HV, si este resultado es debido a la mezcla con cebti no concuerda

78




Ganado BON

con el primer anélisis, para el cual no se detectaron haplotipos cebuinos en esta raza,
por otro lado si se aplica el segundo, la raza RS tendria que haber mostrado una
tendencia semejante a las de ChS y HV; de esta manera la prueba de Hy W lo que esta
mostrando es una relacién entre el grado de heterocigosidad y la frecuencia del alelo
130 para el locus INRA 124 como indicador de el cromosoma Y cebuino ya que no se
encontr6 en RS pero sien HV.

Cuando se buscé cuales locus estaban dando el déficit de heterocigticos en la poblacién
general de GCC (tabla 5), se hall6 que la prueba de Hy W no fue significativa en los
loci TGLA57 y TGLA48 con Ps de 0.2054 y 0.1984 respectivamente, los cuales son
diferentes a los identificados para dar peso a la introgresién autosémica cebuina en
GCC (tabla 4). Estos datos podrian estar reforzando la hipétesis de que el aumento de
homocigéticos puede deberse tanto a la endogamia dada por manejo, como al bajo
grado de mezcla con Cebu. Para someter a prueba esta hipétesis, se calculo el estadistico
de Wright, Fis, para cada poblacién GCC, el cual mide el grado de endogamia (tabla
6) y se encontré que el menor valor lo present6 la raza ChS, (-0.3) lo que significa, por
ser negativo, que en ella hay exceso de heterocigéticos de manera significativa y por
tanto corrobora el resultado obtenido con los haplotipos del cromosoma Y, puesto que
fué en esta raza donde se encontré la mayor proporcién de haplotipos diferentes al
modal taurino (tabla 1), sobre todo con el alelo 130 de INRA 124. Esto se refuerza
por el valor de Fis en HV (0.05) que no es significativamente diferente de 0 y ademas,
como en RS, se obtuvo un valor Fis muy alto (0.13), concuerda con el hecho de que
la frecuencia de haplotipos Y cebuinos en estaraza es de 0, si se toma como criterio
de nuevo el alelo 130 de INRA124.(tabla 1)

El Fis de CCC (0.07), que no difiere de 0, insintia de nuevo que en esta raza, se pudo
dar introgresion cebuina autosémica via materna.

Tabla 5: Resultados por locus (test multi - poblacional)

Locus Probabilidad Error estandar
TGLA 57 0,2054 0,0257
TGLA73 0,0000 0,0000
MGTG 4B 0,0002 0,0002
AGLA 293 0,0171 0,0091
TGLA 48 0,1984 0,0212
TGLA 263 0,0041 0,0000
TGLA 53 0,0000 0,0000
MGTG 7 0,0000 0,0000
TGLA 227 0,0000 0,0000
TGLA 126 0,0000 0,0000
TGLA 122 0,0000 0,0000
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Tabla 6: Estadistico Fis de Wright para cada poblacién de GCC y Brahman

Poblacion Fis

BON 0,1334
Chino Santandereano 0,0234
Costefio con cuernos 0,0704
Hartén del Valle 0,0506
Romosinuano 0,1300
San Martinero 0,1308
Brahman 0,1953

Con el fin de medir las relaciones genéticas entre las razas de GCC, y de estas con
Brahman, lo cual seria un buen indicativo de introgresion, puesto que se espera que
las distancias genéticas de las que presentaron haplotipos Y diferentes al modal taurino
(HV, ChS y RS) con las otras GCC (BON, CCC y SM), sean mayores que las de estas
{iltimas entre si y menores con respecto a la raza cebuina Brahman; ademas que en un
arbol filogenético las primeras se sitiien mas cerca de Brahman que las tltimas, Dichas
relaciones se calcularon por medio de la distancia genética de Nei 1978 y con los
estadisticos de Wright Fis, Fst y Fit, utilizados para estructura genética, que ademas
indican el grado de endogamia en la poblacién total de GCC y el efecto de cada locus.

Los valores de Fis para cada locus (tabla 7), con excepci6n del locus TGLAS7, fueron
positivos (déficit de heterocigéticos), y sélo en tres de ellos este valor no fue diferente
de 0 (TGLA57-0.06, TGLA293 0.06 y TGLA48 0.07). Con estos resultados la unica
correlacién con el numero de alelos (tabla 2), como indicativo de introgresién cebuina,
se encuentra para el TGLA293, en ChS. El mayor déficit de heterocigéticos lo mostr6
el locus MGTG?7 (0.20); este locus, en la raza RS, presenté un nimero de alelos
mayor que en las otras razas GCC (tabla 2), lo cual no concuerda con lo esperado si
se toman los haplotipos del Y, detectados en ella, como cebuinos. Esto quiere decir
que los resultados con autosomas siguen reforzando la correlacién con mas introgresion
y la frecuencia del alelo 130 en INRA124. En general, la mayoria de los loci muestran
un déficit de heterocigéticos en la poblacién de GCC, que puede deberse mas al manejo
que a la pureza de las razas. Esto se evidencia mejor con los valores de Fit (tabla7),
los cuales son positivos significativamente diferentes de 0, con excepcion del valor
para el locus TGLAS57 (0.06) que es un indicativo de la endogamia o deriva.

Con respecto al estadistico Fst (tabla7), que mide estructuraci6n entre las poblaciones,
solamente con dos marcadores (MGTG7 0,0377 y TGLA126 0.0403) no se obtiene
separacion genética de las poblaciones GCC puesto que sus Fst son inferiores a 5%
(Hartle 1966). Los otros valores estan demostrando que las poblaciones de GCC se
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pueden tomar como razas diferentes, y en cuanto a la asociacion de los Fst con el
grado de mezcla cebuina solamente se puede inferir que el locus que esta dando la
mayor diferenciacion poblacional (TGLA263 0.1736), presenta un numero de alelos
en las razas GCC, muy semejante y el menor lo tiene ChS (4); lo cual si se relaciona
con el grado de mezcla que viene mostrando esta raza a través de todos los analisis,
significa que ella puede tener en este locus algun alelo con frecuencias semejantes a
Brahman ,lo cual se comprueba al comparar las frecuencias del alelo 104 (datos no
mostrados) en dicho locus, que presenté mayores frecuencias en CCC (0.309), en
HV(0.409) y en ChS (0.344). Este alelo tiene una frecuencia en Brahman de 0.808.
Lo anterior significa, ademas, que en la raza RS debe ser baja la introgresion ya que
para €l, la frecuencia fue de 0152 y confirma la nueva hipétesis sobre la frecuencia de
haplotipos con alelo INRA 130, como indicadores de cromosomas de origen cebuino;
por otro lado, afianza la idea de que la raza CCC debe tener mezcla autosémica con
cebu.

Tabla 7: Valores de los estadisticos de Wright estimados para cada locus y para el
total de loci en la poblacién total de GCC

Locus Fis Fst Fit

TGLA 57 -0,0604 0,1135 0,0599
TGLA73 0,1667 0,0868 0,2390
MGTG 4B 0,1103 0,1169 0,2143
AGLA 293 0,0647 0,1106 0,1681
TGLA 48 0,0701 0,1220 0,1835
TGLA 263 0,1169 0,1736 0,2702
TGLA 53 0,1793 0,1435 0,2971
MGTG 7 0,2064 0,0377 0,2363
TGLA 227 0,1772 0,1445 0,2961
TGLA 126 0,1128 0,0403 0,1485
TGLA 122 0,1248 0,0619 0,1790
Total 0,1158 0,1050 0,2086

La comparacion de las distancias genéticas, que en términos generales son cruciales,
en la medida de flujo genético entre las razas de GCC y Brahman, nos muestra en
primer término, que la raza ChS es la mas cercana a la cebuina ya que la distancia es
la menor (0.1112) y, por otro lado, que la raza BON, es la que menor grado de
introgresion de cebu tiene entre las razas de GCC, pues presenta la mayor distancia
con Brahman (0.1696). Estos datos estan de acuerdo con los de los haplotipos Y en el
sentido de que en ChS se encontré la mayor frecuencia de haplotipos Y cebuinos
cuando se analiza por el primer método; y, en BON, el haplotipo modal taurino se
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encontré en 100%. De esta forma, para que haya concordancia con el primer método,
se espera ademas que la distancia entre Brahman con HV sea menor que la de dicha
raza con RS. Por el contrario, como puede observarse en la tabla 8, la distancia entre
HV y Brahman es de 0.1306 y entre RS y Brahman de 0.1658, lo que quiere decir que
hay més introgresién de cebti en HV que en RS. Por otra parte, si se toma el segundo
método, las razas ChS y HV deberian tener una distancia genética semejante ya que se
calculd por este método que ambas razas tendrian 27% de haplotipos Y de origen
cebuino. Lo anterior quiere decir que ninguno de los dos métodos concuerda exacta-
mente con los datos de distancia genética, quedando la tendencia, que se ha venido
consolidando durante el analisis, de tomar la frecuencia del alelo 130 de INRA124
como indicador principal de haplotipo Y cebuino. Esta tendencia se reafirma si se
confrontan sus frecuencias con los datos de distancia genética (0% en RS, 9% en HV
y 27% en ChsS tabla 1) que son inversamente proporcionales a las distancias genéticas
de cada una de estas razas con Brahman (0.1658, 0.1306 y 0.1112 respectivamente,
tabla 8). Es mas, la distancia de RS con Brahman es muy semejante a la de BON
(0.1696) con Brahman, a pesar de que en BON la frecuencia de haplotipo Y modal
taurino fue de 100%

Tabla 8: Distancias genéticas (Fst) estimadas a partir de 11 marcadores STR’s

Poblacion CCC Hdel V BON Cebi | San Mart. | Romo
HV 0,0384 - - - - -
BON 0,0825 0,0963 - - - -
Brahman 0,1296 0,1306 0,1696 - - .
SM 0,0628 0,0996 0,0860 | 0,1503 - -
RS 0,0540 0,0689 0,0810 | 0,1658 0,0892 -
ChS. 0,0369 0,0299 0,0962 | 0,1112 0,0749 0,0617

La distancia de la raza CCC con Brahman (0.1296), que es la menor después de la de
ChS, confirma la tendencia que se ha venido infiriendo con los anteriores analisis con
respecto a que en CCC se ha hecho introgresion con cebt utilizando hembras y por lo
tanto no se detectaron haplotipos Y cebuinos en ella. Las anteriores relaciones se
pueden visualizar en la figura 1, por medio de un arbol construido por el método de
Neighbor Joining, a partir de las distancias genéticas. En él puede observarse que las
razas ChS, HV y CCC que han mostrado en su orden el mayor grado de introgresion
cebuina autosémica, se localizan més cerca de Brahman que las razas RS, SM y BON,
esta Glltima es la raza que se sitiia mas distante de la cebuina. Es interesante la relacion
que se presenta entre BON y SM al conformar un grupo con el mismo origen
filogenético, ya que en trabajos anteriores (Bedoya y otros 2001; Moreno y otros
2001) se present6 esta misma relacion a pesar que el nimero de marcadores utilizados
fue de s6lo 7. Esta relacién le da fuerza a la hip6tesis de que los Jesuitas pudieron
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realizar cruces entre BON y SM, teniendo en cuenta que al mismo tiempo (1728)
tuvieron fincas en Antioquia y el piedemonte llanero (Borda 1872). De otra forma
queda muy dificil explicar el hecho de que dos poblaciones tan distantes
geograficamente, tengan mas relacion genética entre si que la que deberian tener BON
con CCC y RS que se encuentran geograficamente mas cercanas.

Figura 1: Arbol filogenético Neighbor Joining, relacionando las razas GCC con
Brahman

SM
BON RS
CCC HV
ChS
Brahman

Un ultimo analisis, con los datos de los marcadores autosémicos, consistié en medir
el grado de mezcla cebuina, evaluando para ello el estimador mY que mide el porcentaje
de genes que se han introducido por mezcla reciente en una poblacién a partir de dos
poblaciones parentales, teniendo como base el tiempo de coalescencia entre ellas, es
decir, el porcentaje de genes que comparten por su origen comun. Este célculo se
realizé tomando como parentales la raza taurina Simmental y la cebuina Brahman; los
resultados aparecen en la tabla 9. Es de anotar que, como la raza Brahman tiene
introgresion de B. faurus, los datos se deben tomar de manera relativa, pues de otra
forma las razas GCC serian una F1 entre B. indicus y B. taurus. Sin embargo, este
parametro sirve para hacer comparaciones en las razas de GCC, con respecto a su
grado de introgresion cebuina y confrontarlo con los resultados de los analisis anterio-
res. Estas comparaciones corroboran los anteriores resultados que muestra a ChS
como la raza de GCC, con mayor grado de mezcla cebuina ya que presenta el mayor
valor my de Brahman (0.59) y BON como la que ha sufrido menor introgresion (mY
de Brahman 0.44). En cuanto a las razas RS y HV, donde se encontraron haplotipos Y
diferentes al modal taurino, los valores mY de Brahman no difieren de manera
significativa (0.49 y 0.48 respectivamente) lo cual no apoya ninguno de los analisis
iniciales hechos para haplotipos en el Y. Sin embargo no contradice si se toma la
frecuencia del alelo INRA 124 130 como indicativo de cromosoma Y cebuino, ya que
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SM tiene también un valor de my de Brahman (0.48) muy parecido al de RS si se tiene
en cuenta que bajo esta hipotesis ninguna de las dos razas tienen haplotipos Y cebuinos.
Estos datos, ademas, muestran definitivamente la introgresion cebuina autosémica en
CCC, ya que su valor my de Brahman (0.56) es muy semejante al de ChS; esto
concuerda con los andlisis anteriores en el sentido de que la raza CCC, ha sufrido
introgresion cebuina en mayor grado que las otras razas lo cual no se detect6 con los
haplotipos del cromosoma Y.

Tabla 9: Datos obtenidos del estimador mY para el grado de mezcla ancestral de
Bos indicus en GCC

Raza mY Brahman | mY Simmental
Costefio con cuernos 0.56 0.44
Hart6n del Valle 0.48 0.52
BON 0.44 0.56
San Martinero 0.48 0.52
Romosinuano 0.49 0.51
Chino Santandereano 0.59 0.41

A modo de discusion

Aproximadamente el 26% de los linajes mitocondriales en las razas de Ganado Criollo
Colombiano son de origen taurino africano, esto significa que la introgresion de razas
africanas a europeas, debe haberse dado antes de la conquista ya que no se tiene
ningun registro sobre el ingreso de estos a Colombia después de ella. El hecho de que
GCC tenga genes africanos explica el grado de adaptacién al tropico que presentan
estas razas y ademads, las convierte en un recurso genético para caracteristicas de
resistencia a parasitos y otros agentes infecciosos ya que la principal raza africana N.
Dama ha mostrado resistencia, que se utiliza en Africa para ser transferida a cebuinos
que tienen mayor susceptibilidad pero mayor capacidad productiva. A lo anterior hay
que agregar que GCC, presenta mayor variabilidad en su DNA mitocondrial que las
razas africanas lo cual esta asegurando que el nimero de repertorios a nivel de esta
organela, esencial en el recambio energético sirva como fuente para programas de
mejoramiento por via materna.

Con respecto a los patrilinajes en GCC, se puede concluir en primer término que hay
poca variabilidad ( medida con los tres marcadores), lo cual puede significar que se
estan utilizando pocos reproductores en el mantenimiento de los hatos de GCC. Y en
cuanto al grado de mezcla con cebu via paterna, inicamente la raza Chino
Santanderiano, resistid el exhaustivo analisis en mantener la consistencia de su mayor
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grado de mezcla cebuina por esta via, de tal manera que se puede afirmar que en ChS,
se encuentra un porcentaje de cromosomas y cebuinos entre 18 y 27%, tomando
cualquiera de los tres criterios que se expusieron en analisis de resultados La s razas
HV y RS, que presentaron haplotipos diferentes a 132 184 158 ( modal taurino) pueden
tener un grado de introgresion cebuina por esta via en diferentes grados de acuerdo al
analisis que se haga de tal manera que HV puede tener entre 0 y 27% y RS entre 0 y
12% pero como se dice en 3.3, si se toma en cuenta que el alelo 130 de INRA124,
puede ser tomado como indicador de su origen cebuino los porcentajes de introgresion
en estas raza seria de ChS 27%, HV 9% y RS 0% y para GCC la frecuencia de
cromosomas Y cebuinos seria de 5 a 8%, estos datos se corroboran perfectamente con
los obtenidos cuando se utilizaron los marcadores autosémicos ya que en la poblacién
de CCC, que no presentd haplotipos Y cebuinos se encontré un alto grado de mezcla
cebuina muy superior a la de RS donde se hallaron haplotipos Y diferentes al modal
taurino, lo cual esta corroborando que dichos haplotipos no son de origen cebuino, en
la figura 2 se comparan los parametros que se utilizaron en el analisis como NPA,
frecuencia haplotipos Y en los tres loci, Frecuencia de Haplotipos y con dos loci SPA
de ceb, distancia genética y el estimador my para mezcla y se puede observar, la
consistencia en ChS, para los 6 valores con todos los analisis y la mayor correlacion
cuando se calcula, la frecuencia de haplotipos Y, teniendo en cuenta la presencia del
alelo 130 de locus INRA 124, esto ademas se puede corroborar por la literatura ya que
se han encontrado en este locus solo dos alelos de 132 y 130 Pb, el primero con una
frecuencia de 100% en B. taurus y el segundo con 100% en B. indicus.

Es de agregar que la raza que demostré mas pureza con los dos sistemas (cromosoma
y autosomas) fue la BON (figura 2), la cual ademas mostr6 una mayor diferencia con
las otras a nivel de matrilinajes, lo cual no quiere decir que dicha raza no tenga
introgresion cebuina, pues su valor my fue bastante alto a pesar de ser el menor en las

GCC.

Figura 2: Comparacién de parametros para medir introgresiéon cebuina en GCC
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A. Porcentaje de promedio de alelos

. Porcentaje de introgresion cebuina con tres loci (INRA124 INRA126 y BM861)
del cromosoma Y (primer analisis).

o

C. Porcentaje de introgresion cebuina con dos loci (INRA124 y BM861) del
cromosoma Y (segundo analisis).

D. Porcentaje de introgresion cebuina con la frecuencia del alelo 130 en INRA124
del cromosoma Y..

E. Distancia genética medida con 11 marcadores autosémicos.

F. Estimador mY de mezcla genética autosomica.

Como recomendaciones podemos decir que si se quiere utilizar un reproductor
considerado puro, su semen debe tener el haplotipo Y 132 184 158 6 132 182 158
considerados de origen netamente taurino, esto significa que para el mantenimiento
de los hatos, se puedan identificar reproductores no consanguineos, lo cual disminuiria
el efecto de la endogamia detectada con marcadores autosémicos y expresada por el
déficit de heterocigoticos hallado en casi todas las razas; que es un reflejo del manejo
ya que en la raza Brahman se encontré una diferencia de 0.13 entre las frecuencias de
heterocigéticos observada y esperada, y los valores mas altos para esta diferencia en
GCC son de apenas 0.09 para SM y RS. Estas diferencias estan contando, a través de
los marcadores genéticos, la historia del manejo intensivo que se le ha dado a Brahman,
en comparacion con las razas GCC, utilizando una sola linea paterna en la mayoria de
cruces.
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